
[image: Éveline Heyer – L’odissea dei geni – NERI POZZA EDITORE]





I COLIBRÌ





ÉVELINE HEYER

CON LA COLLABORAZIONE DI XAVIER MÜLLER

L’ODISSEA DEI GENI

traduzione di

Alberto Folin

[image: NERI POZZA EDITORE]





Titolo originale:

L’Odyssée des gènes

© 2020 by Editions Flammarion, Paris

© 2021 Neri Pozza Editore, Vicenza

ISBN 978-88-545-2432-3

Il nostro indirizzo internet è: www.neripozza.it





Sommario

Prologo

1. Primi passi

7 milioni di anni a.C. La separazione dagli scimpanzé

Da 2,2 milioni a 1,8 milioni di anni a.C. La prima uscita dall’Africa

Da 300.000 a 200.000 anni a.C. La (prima) nascita dell’Uomo moderno

Da 100.000 a 70.000 anni a.C. L’Uomo moderno lascia l’Africa e parte all’avventura

70.000 anni a.C. Il nostro incontro con Neanderthal

2. Lo spirito di conquista

50.000 anni a.C. La colonizzazione dell’Australia

60.000 anni a.C. Gli antenati dei Pigmei in Africa

40.000 anni a.C. Homo sapiens arriva in Europa

40.000 anni a.C. E intanto in Asia…

15.000 anni a.C. La vera scoperta dell’America

3. L’Uomo doma la natura

10.000 anni a.C. L’invenzione dell’agricoltura e dell’allevamento

6000 anni a.C. L’agricoltura giunge in Europa

Da 6500 a 5000 anni a.C. L’Uomo comincia a bere latte

3000 anni a.C. Ötzi sorge dai ghiacci

3000 anni a.C. L’addomesticamento del cavallo in Kazakistan

3000 anni a.C. L’incontro Pigmei-Bantù

1000 anni a.C. Intrepidi navigatori sbarcano in Polinesia

1000 anni a.C. La grande cavalcata degli Sciti

4. L’età del dominio

Dalla fine del IX secolo al X secolo L’espansione dei Samanidi persiani in Asia centrale

Ai confini della storia Gli ebrei di Bukhara

Dal IX al X secolo I Vichinghi colonizzano l’Islanda

XII secolo L’esercito di Gengis Khan dilaga in Europa

XVI secolo Gli europei si stabiliscono nella Nuova Francia

Dal XVII al XVIII secolo Le migrazioni forzate degli schiavi

5. I tempi moderni: tutti parenti

2010 La genealogia genetica ripercorre il vostro passato

Fine degli anni Dieci del 2000 Avanzata dei nazionalismi europei

2015 250 milioni di migranti nel mondo

2100 Nascita del primo essere umano che riuscirà a vivere fino a 140 anni?

Conclusione

Quale avvenire demografico?

Bibliografia

Ringraziamenti





Prologo

Estate 2011. Sono appena le otto mentre sto attraversando le strade polverose fiancheggiate di case di legno. In lontananza, il sole spunta dalle montagne dell’Altaj siberiano, una regione accidentata dove vengono a confinare il Kazakistan, la Cina e la Mongolia. Eppure, faccio pochissima attenzione al panorama epico, degno del Signore degli Anelli, tanto sono concentrata sul progetto che mi tormenta da più di dieci anni. Può sembrare folle: ricostruire la storia dei popoli dell’Asia centrale a partire unicamente dal loro DNA. Per me, i geni sono un libro di storia, una macchina capace di risalire il tempo. Grazie alla genetica, esploro la memoria del nostro passato, laddove nessun archivio è disponibile.

Sono venuta in Asia per investigare sul popolamento della regione attraverso i secoli, ma sono lavori che fanno parte di un quadro ben più ampio. Si tratta di rispondere a una domanda che ci riguarda tutti: come ha fatto l’Uomo a conquistare il pianeta? Come, da un pugno di sapiens erranti nella savana, la specie umana è diventata la specie dominante in solo pochi milioni di anni? La nostra appropriazione dei continenti e dei loro ecosistemi è stata fulminea, la capacità di adattamento, vertiginosa. Quali itinerari sono stati percorsi dai nostri antenati, partiti all’avventura fuori della culla africana, per esplorare le terre? Fino a che punto il nostro genoma si è modificato per far fronte alle sfide dei nuovi climi? Oggi, siamo 7,5 miliardi di individui. Ognuno di noi è figlio di questa storia collettiva.

Il terreno

Eccoci dunque, con i miei colleghi ricercatori, in questo villaggio, con il compito di raccogliere campioni di DNA della popolazione. Per portare a buon fine questa missione, abbiamo già le autorizzazioni della Repubblica dell’Altaj, dei ministeri della Salute e della Cultura. Se è vero che più ombrelli sono meglio di uno solo, allora sarà bene procurarsi anche il benestare del capo del distretto.

Solo lui potrà fornirci l’autorizzazione a rivolgerci agli abitanti. Queste procedure sarebbero una formalità in un paese come la Francia, un semplice scambio di missive. Qui, si ha a che fare con un’idra amministrativa dalle molteplici teste. Nonostante l’entusiasmo, mi reco all’appuntamento con un po’ d’apprensione. Precedenti delusioni mi hanno resa edotta che niente è semplice nelle regioni remote dell’Asia… Ricordo quel giorno in cui, in Kirghizistan, ci trovavamo in una regione controllata da una tribù ostile a quella al potere. Nonostante una lettera firmata dal governo, non c’era verso di poter negoziare. Sarebbe bastato lasciare una bustarella, ma noi ci eravamo rifiutati di farlo.

Il capo del distretto ha l’aspetto tipico delle popolazioni della regione, viso tondeggiante e pelle abbronzata ravvivati da occhi a mandorla. Il suo ufficio ha un look comunista come ne abbiamo visti molti finora: lo stesso mobilio funzionale senza infiorettature, una foto di Putin bene in vista – quando, ufficialmente, all’epoca il presidente era Dmitri Medvedev… D’altronde, più ci si allontana da Mosca, più Putin è presente. Bisogna precisare che nella regione c’è una dacia, cosa che ci permette di raggiungere questi luoghi remoti attraverso strade molto ben tenute. Comunque, il capo continua a posare su di noi uno sguardo tranquillo, mentre tentiamo di spiegargli il nostro modo di procedere. Ancora non lo so, ma questa regione del mondo fornirà negli anni a venire elementi cruciali sulla storia della nostra specie.

La nostra équipe è formata da una genetista uzbeka, un etnologo russo, un linguista francese, un documentalista, oltre che da me, che sono antropologa genetica. Come ho già detto, mi interesso della diversità e della storia degli esseri umani raccontate dalla genetica, in particolare del modo con cui abbiamo colonizzato la Terra. Questo mistero mi affascina, come tutte le questioni legate ai movimenti migratori che hanno scandito la nostra conquista del globo.

Spieghiamo al capo che la sua regione è particolarmente interessante per descrivere un evento essenziale di questa storia: per colonizzare l’America, gli esseri umani sono partiti proprio dal sud della Siberia. A forza di ripeterla, abbiamo imparato a memoria questa presentazione. Kosh Agach deve essere il decimo villaggio che visitiamo dall’inizio della nostra campagna, iniziata da tre settimane.

Sì, è assolutamente possibile dedurre la nostra storia dal DNA delle popolazioni attuali. E no, non è sciamanesimo, aggiungo tra me e me, pensando al tamburo cerimoniale ornato di bordini rossi che ho visto il giorno prima appeso davanti alla facciata della casa… Bisogna aggiungere che la regione è impregnata di una forte spiritualità. Il monte Belucha, la più alta cima dell’Altaj, esercita ad esempio un potente fascino sugli abitanti. Ho letto in un sito Internet che questo monte «possiede un grande potere terapeutico» e che «lavora in profondità nel vostro DNA». Il che dimostra che tutto è intriso di genetica al giorno d’oggi!

Nel nostro caso, una campionatura sistematica di DNA si fa necessariamente con l’adesione al progetto degli individui partecipanti. Questi ultimi danno il consenso perché si possa studiare il loro patrimonio genetico attraverso un prelievo di sangue o di saliva. Il consenso deve essere chiaro: ognuno deve aver compreso l’intenzione che sottostà al progetto e dare la propria adesione. Ma è lungi dall’essere il solo permesso da ottenere in questo paese dove la burocrazia è sovrana. Di qui la nostra visita al capo.

Il DNA per esplorare il passato

Sta di fatto che il burocrate resta impassibile, e io non so se il suo atteggiamento denoti un’aperta indifferenza al nostro progetto, oppure una mancanza di comprensione del discorso scientifico che gli proponiamo… Per un attimo mi metto nei suoi panni e misuro ancora una volta l’ampiezza del fossato culturale che ci separa: io, la scienziata cittadina in pedule da escursione e lui il funzionario del paesino isolato dal resto del mondo, dove si allevano mandrie di bestiame sotto il controllo di uomini a cavallo. Non è il Far West, ma poco ci manca! È ben vero che c’è da restare sconcertati all’idea che il DNA possa essere una macchina capace di farci risalire nel tempo.

Nonostante il capo continui a squadrarci e malgrado la mia preoccupazione, ho fiducia. Nel corso delle campagne di campionatura, abbiamo imparato a presentare le procedure in modo da farci capire da tutti. In realtà, il discorso che sembra più adeguato alle conoscenze in possesso degli abitanti è quello dell’archeologia: come si scava un terreno per trovarvi tracce del passato, così si scava nel DNA per ricostruire la storia degli antenati e le prossimità tra le diverse popolazioni dell’Asia centrale e della Siberia.

Diciamo perciò al capo che stiamo facendo archeologia a partire dal DNA (non sappiamo esattamente quali siano le conoscenze del nostro interlocutore nell’ambito della genetica, ma ha certamente sentito parlare del DNA, come tutti). A partire dal DNA appartenente a individui viventi oggi, si riesce a risalire nel tempo. È uno degli aspetti più affascinanti della genetica.

In tutti i villaggi che ho visitato, dall’ovest dell’Asia centrale alle rive del mare d’Aral, nella Siberia orientale vicino al lago Bajkal, è emerso lo stesso interesse per la storia. Le persone sono avide di qualunque informazione sulle proprie origini e in particolare cercano di sapere da dove vengono. L’altro punto in comune tra le migliaia di individui che hanno partecipato ai nostri studi, sono la curiosità e l’orgoglio: curiosità di incontrare ricercatori francesi (la Francia all’estero, in generale, è ricordata per la torre Eiffel, il nome di Zidane, e per aver rifiutato, in un dato momento, la guerra in Iraq grazie a Jacques Chirac) e l’orgoglio di partecipare a uno studio internazionale: più volte abbiamo sentito le parole: «Il nostro villaggio, grazie a voi, esisterà sulla mappa del mondo».

Finalmente il burocrate esamina con lo sguardo il nostro piccolo gruppo e si riscuote. È lusingato di venire a sapere che alcuni suoi antenati sono tra coloro che hanno dato vita alle popolazioni americane, qualche migliaio di anni fa! Lui stesso aveva percepito chiaramente questo percorso migratorio. Non gli era sfuggito che le popolazioni autoctone della regione avevano fisionomie molto simili a quelle dell’America settentrionale, dal punto di vista fisico, ma anche culturale – da una parte e dall’altra dello stretto di Bering, le antiche abitazioni tradizionali sono ad esempio tepee in corteccia di legno. Tiro un sospiro di sollievo: invece che un freno al nostro progetto, abbiamo trovato in quest’uomo un alleato.

Ora so che la partita è vinta, che l’équipe avrà la strada spianata. Ringraziamo calorosamente il nostro interlocutore, il cui volto si illumina di un magnifico sorriso. Anche per questo ho scelto di mettere in pratica la mia passione per la ricerca in parte sul terreno. Avrei potuto optare per un lavoro non sul campo che mi avrebbe condannato a passare giornate intere davanti a un computer. Ho preferito l’aria aperta e questi incontri indimenticabili… che fanno passare in secondo piano i rischi imprevedibili di cui tutte le nostre missioni sono disseminate!

Chiediamo al capo se intende metterci a disposizione uno spazio per qualche giorno. Sarà tutto ciò di cui abbiamo bisogno per far venire volontari dai quali prelevare un po’ di saliva. Sì, perché per questa missione in Siberia abbiamo scelto di raccogliere il DNA a partire dalla saliva: il DNA è di qualità meno buona di quello tratto dal sangue ma, data la logistica di cui disponiamo, è l’unica nostra possibilità. In risposta, il capo ci propone uno spazio che lui chiama l’«hotel», ossia una casetta comunale dedicata all’accoglienza dei visitatori ufficiali. Nel corso delle mie missioni, le sedute di raccolta dei campioni si sono svolte nei luoghi più svariati: ambulatori, scuole, locali del municipio, e una volta anche in una moschea.

All’«hotel» di Kosh Agach accoglieremo più di cinquanta persone che avranno la cortesia di darci un po’ della loro saliva per la scienza. Poi, riprenderemo la strada per fermarci qualche chilometro più in là in un nuovo villaggio dove, dopo aver lasciato il nostro interlocutore ufficiale, un’abitante ben nota a tutti ci faciliterà a sua volta le cose. Lì ci fermeremo due giorni per poi rifare le valigie e ricominciare un po’ più in là. Nel corso degli ultimi dieci anni, i miei viaggi mi hanno portato lontano dal mio ufficio parigino, dalla Siberia all’Asia centrale passando per l’Africa. Ho calcato deserti e steppe che si stendevano a perdita d’occhio, percorso monti dai sentieri bruciati dal sole. Molti secoli fa, erano le spezie o i metalli pregiati a spingere uomini e donne a organizzare spedizioni. La mia spezia è il sangue che scorre nelle vene. È una spezia tanto preziosa per me quanto lo sono l’oro o il petrolio per altri. Nondimeno, non è la mia storia che vi racconterò in queste pagine. Perché il tesoro al quale ambisco, situato nell’intimo delle nostre cellule, racchiude un frammento della più incredibile storia che si possa raccontare.

L’avventura umana

È la storia di una specie a quattro zampe che calcava il suolo africano circa 7 milioni di anni fa. E che poi è partita alla conquista della Terra.

È la storia dell’avventura umana. Dopo una breve parentesi su ciò che «fa» o non «fa» l’Uomo, rispetto ai nostri cugini più prossimi, gli scimpanzé, vedremo come, a partire dalla nostra avventura fuori dall’Africa, più di 100.000 anni fa, abbiamo conquistato il pianeta. Questa epopea, che è avvenuta grazie a meticciati e migrazioni, sembrava per sempre inaccessibile, per quanto iscritta nel nostro DNA. Orbene, è ormai possibile leggere nel nostro codice genetico come in un libro aperto, risalendo così al passato.

Grazie alla potenza dell’informatica e a tecnologie di amplificazione dell’informazione genetica, oggi sappiamo infatti far «parlare» non solo il DNA di esseri umani attuali, ma anche quello dei nostri lontani antenati, e risalire alla filiazione degli individui, ai geni di cui erano dotati, ecc.

Nell’avventura che racconterò, cammineremo a fianco di specie scomparse come Neanderthal e Denisova, ma anche in compagnia dei primi agricoltori della Mezzaluna fertile; del misterioso popolo delle steppe, forse all’origine delle lingue indoeuropee, e di Gengis Khan, dal quale discenderebbe il 10% dei cinesi e dei mongoli attuali; delle figlie del Re, capostipiti di un buon numero di quebecchesi moderni; e degli schiavi i cui paesi d’origine sono rivelati da test genetici su afroamericani.

Le domande alle quali tenteremo di rispondere lungo il percorso danno la vertigine: come 7,5 miliardi di individui della popolazione umana possono discendere da poche popolazioni preistoriche dell’Africa? Perché gli aborigeni australiani hanno la pelle nera e i capelli crespi, quando i loro vicini indonesiani hanno gli occhi a mandorla? Perché alcune malattie genetiche sono specifiche del Québec? Perché il popolo basco parla una lingua priva di qualunque legame con le altre lingue europee? Quali sono i rapporti tra la diversità delle culture e la diversità genetica?

Questa lunga storia, inscritta nei nostri geni, suscita oggi un grande entusiasmo, dal momento che ciascuno può rintracciare la propria genealogia genetica fornendo un po’ di saliva. Vedremo come decriptare questi risultati talvolta sconcertanti.

Volgersi al passato non impedisce in alcun modo di proiettarsi nel futuro: c’è un limite all’allungamento della speranza di vita? Come quantificare l’influenza dell’ambiente? E, soprattutto, quali vie seguire affinché l’epopea umana prosegua in armonia con il pianeta? Che il viaggio abbia inizio!





1

Primi passi





[image: L’odissea dei geni]





7 milioni di anni a.C.
La separazione dagli scimpanzé

Repubblica democratica del Congo. Nel cuore dell’umida foresta tropicale, a 25 chilometri dalla capitale Kinshasa, alcuni edifici in pietra offrono un’oasi di pace ai nostri lontani cugini. Il santuario Lola ya Bonobo è l’unico luogo al mondo capace di farsi carico degli orfani bonobo, vittime del traffico di carne selvatica e del suo commercio illegale. I primati vivono in semilibertà nei vasti spazi naturali che circondano il campo, piantonati con alberi che fungono da contrafforte. Finché sono piccoli, i bonobo sono incapaci di cibarsi da soli e balie congolesi li nutrono con il biberon.

A vedere questi giovani, una volta sazi, strepitare fra le braccia della madre sostitutiva e accapigliarsi fra di loro, si penserebbe quasi di essere all’interno di una scuola d’infanzia. La somiglianza di comportamento tra bebè bonobo e umani colpisce a un punto tale da lasciare esterrefatti. Ma quand’è che il nostro antenato comune viveva con i bonobo? È in grado il DNA di rivelare la data nella quale la discendenza umana e quella delle grandi scimmie si sono separate? In altre parole, la genetica ci aiuta a capire quando è iniziata l’avventura umana…?

Basta osservare le grandi scimmie perché l’evidenza si imponga: noi siamo i loro stretti parenti. Eppure, si è dovuto attendere Charles Darwin e la sua teoria dell’evoluzione per cominciare a convincersene. In realtà, l’Uomo appartiene all’ordine dei primati e più precisamente alla sottospecie delle scimmie del Mondo Antico (chiamati nel gergo dei paleontologi gli ominidi): i nostri cugini più prossimi sono gli scimpanzé e i bonobo; un po’ più lontani, i gorilla e quindi gli oranghi. Noi non discendiamo dalle grandi scimmie, ne siamo i cugini. Perciò i nostri primi cugini sono il gruppo formato dallo scimpanzé e dal bonobo. Questa relazione è simmetrica, cioè il primo cugino del gruppo scimpanzé bonobo è l’essere umano: uno scimpanzé è più affine a un uomo o a una donna di quanto non lo sia un gorilla.

La conoscenza precisa di queste relazioni di parentela ci proviene dalla genetica. A partire dagli anni 2000, questa scienza è progredita in modo considerevole: il sequenziamento (cioè la lettura del DNA) della nostra specie, poi dello scimpanzé, del bonobo, del gorilla e infine dell’orango ha consentito di comparare queste specie e di precisarne la genealogia. E tutto ciò grazie a quattro piccole lettere: A, C, T e G. Queste quattro lettere (le iniziali di quattro molecole costituenti le perle della collana del DNA) formano l’alfabeto con il quale è scritto il genoma di tutti gli esseri viventi sulla Terra. Ognuno possiede la stessa macchina molecolare, le stesse lettere, sia che si tratti di una giunchiglia, di un’alga o di un uccello. Da dove viene questa universalità? Dal fatto che tutte le forme di vita sulla Terra discendono da una molecola apparsa circa 3,5 miliardi di anni fa. Da essa abbiamo ereditato la stessa macchina genetica che consente di leggere le informazioni contenute nel DNA.

Il codice genetico è universale, ma l’ordine nel quale le lettere sono disposte costituisce la firma del genoma di una specie. Ad esempio, il DNA umano allinea tre miliardi di nucleotidi (il nome con il quale vengono raggruppate le molecole A, C, T, e G), ossia l’equivalente di un testo di 750.000 pagine o anche 750 tomi di una edizione della Pléiade! Solo nel 2001 i biologi sono riusciti a leggere la successione delle lettere che compongono questo lungo romanzo.

Nostro cugino al 98,8%

Grazie a questo lavoro e a imprese similari condotte sulle grandi scimmie, i ricercatori hanno saputo valutare quantitativamente fino a che punto noi siamo loro affini. Questo raffronto è essenziale: più due specie sono vicine nell’immensa genealogia del mondo vivente, più le loro sequenze si assomigliano. La conclusione degli scienziati? Il nostro DNA è simile a quello dello scimpanzé al 98,8%. In altre parole, solo l’1,2% del nostro genoma ci separa da lui!

È, a un tempo, poco e molto. Dal momento che il DNA umano racchiude 3 miliardi di coppie di nucleotidi, questo 1,2% corrisponde comunque a 35 milioni di differenze, tutte sopraggiunte casualmente nel corso del tempo. La storia tra lo scarto genetico che distingue due specie comincia sempre da una mutazione riguardante un nucleotide, cioè una lettera A si trasforma in T, o in qualunque altra combinazione. Questa mutazione è poi filtrata dalla selezione naturale. Se essa danneggia eccessivamente la macchina molecolare, gli individui portatori muoiono o non si riproducono; per contro, una mutazione conferisce un vantaggio all’individuo e sarà trasmessa meglio alle generazioni successive, aumentando per frequenza nel corso delle generazioni. Notiamo che la maggior parte delle mutazioni che si verificano non sono né benefiche né nefaste: sono neutre, perché solo una piccola parte del nostro DNA è tradotta in proteine. Esse restano o scompaiono a caso, lentamente, nel corso delle generazioni.

Oltre all’1,2% di differenza, notiamo qualcosa di significativo quando mettiamo uno accanto all’altro il DNA umano e quello di uno scimpanzé: alcune parti del genoma esistono in una specie e non nell’altra. I biologi designano con il termine inserzione l’aggiunta di un frammento di DNA e con delezione la sua perdita. Lungo la catena del DNA, queste dissomiglianze sono meno frequenti delle mutazioni, ma poiché riguardano grandi sequenze di nucleotidi (molecole di base dalla doppia elica), esse rappresentano il genoma in proporzione maggiore. Così, 500.000 inserzioni/delezioni esprimerebbero la nostra singolarità rispetto agli scimpanzé per un totale di 90 milioni di nucleotidi.

Gli scienziati non solo hanno messo a raffronto il DNA di un umano e quello di uno scimpanzé, ma anche i genomi di due grandi scimmie della stessa specie. E sono giunti a un risultato strabiliante circa la ripartizione geografica delle specie. Prendete un mappamondo e collocatevi le popolazioni delle grandi scimmie. Una differenza macroscopica balza immediatamente agli occhi tra la nostra specie e quella dei nostri cugini. Mentre troviamo la nostra specie Homo sapiens sull’insieme del pianeta, i nostri primi cugini, gli scimpanzé, i bonobo e i gorilla, vivono in territori molto circoscritti dell’Africa centrale. Il nostro cugino un po’ più alla lontana, l’orango, è invece relegato nell’Asia del sud-est tropicale.

Nonostante l’ubiquità della nostra specie, essa possiede il livello di diversità genetica più debole: noi siamo tutti identici al 99,9%. Se si paragonano lettera per lettera i DNA di due umani sul pianeta, in media una lettera su mille separa un individuo dall’altro. Questo valore è debole rispetto a quello delle altre grandi scimmie: gli scimpanzé dell’Africa centrale hanno differenze genetiche circa due volte superiori a quelle tra due umani. Quanto agli oranghi del Borneo, la differenza genetica rispetto agli umani va moltiplicata per tre.

Questa uniformità genetica è il riflesso della nostra storia demografica. Durante la parte essenziale dell’evoluzione, l’effettivo demografico della nostra specie è stato infatti ridotto, se lo paragoniamo a quello degli altri primati. I dati genetici permettono di stimare che gli scimpanzé e i bonobo erano significativamente più numerosi degli umani tra 1 milione e 100.000 anni fa. Tutto ciò non è sorprendente, sapendo che oggi noi siamo più di 7 miliardi di individui e che occupiamo tutti gli ecosistemi della terra?

La grande scissione

Una differenza genetica minima, sottile come una cartina di sigaretta, ci separa dunque dallo scimpanzé (e dal bonobo, considerato come il secondo scimpanzé). La ragione di questo è una sola: in un passato relativamente recente, gli scimpanzé e noi facevamo tutt’uno. Ma a quale epoca risale il divorzio? A che punto preciso la stirpe umana si è separata da quella che darà vita agli scimpanzé? La genetica ha risposto a questa domanda tramite una vera e propria storia romanzata di carattere scientifico. Per comprenderne tutta la portata, bisogna prendere in considerazione la tecnica di datazione utilizzata dai biologi, il mitico orologio molecolare. Il principio è semplice: partendo da un antenato comune che dà la nascita a due stirpi, più passa il tempo e più il genoma di ciascuna stirpe si distinguerà accumulando mutazioni. Facendo una stima del tasso di mutazione per unità di tempo e supponendo che esso sia regolare, si dovrebbe poter risalire al punto di divergenza delle due specie.

Procedendo in questo modo, i biologi dapprima pensarono che l’Uomo e l’orango si fossero separati almeno dai 13 ai 15 milioni di anni fa. E l’Uomo e lo scimpanzé, dai 5 ai 6 milioni. Impossibile, insorsero subito i paleontologi, perché questa data entra in collisione con i dati che già si possedevano! Orrorin, uno dei primi rappresentanti del genere umano, scoperto da Brigitte Senut e Martin Pickford, viene fatto risalire a circa 6 milioni di anni fa; Toumai, un altro candidato al ruolo dell’«umano più antico» (anche se questa attribuzione è contestata), portato alla luce da Michel Brunet, è anch’esso datato a circa 7 milioni di anni.

In realtà, il sequenziamento ad alta velocità porterà gli studiosi a rivedere la velocità dell’orologio molecolare. Mettendo a raffronto il DNA dei figli con quello dei genitori (padre e madre), è possibile contare direttamente il numero delle nuove mutazioni che appaiono a ogni generazione. Ogni individuo porta circa 70 nuove mutazioni (tra 20 e 40 appaiono nel DNA materno e tra 20 e 40 nel DNA paterno). Ora, questo numero è molto variabile e raggiunge talvolta più di 100 mutazioni. Dipende dall’età del padre al momento della nascita del figlio. Più il padre è anziano, più il numero di mutazioni è elevato, mentre l’età della madre non ha alcuna influenza.

Così, i figli di padre anziano sono portatori di un maggior numero di nuove mutazioni rispetto ai figli di padri giovani. Potrebbe essere questa una spiegazione dell’autismo? Poiché il rischio di autismo aumenta con l’età del padre alla nascita del figlio, i ricercatori sono subito stati tentati di stabilire un collegamento: l’autismo risulterebbe da un aumento delle nuove mutazioni trasmesse dal padre in funzione dell’età. Ma in realtà è un’idea che dimentica un fattore importante: la parte del genoma in cui una mutazione avrebbe effetto è ridottissima. Meno del 5% del genoma è legato a una funzione. Così, la probabilità che queste mutazioni abbiano un effetto è estremamente bassa. Alla fine, tale pista non è stata ritenuta un fattore capace di spiegare il disturbo.

Comunque sia, a partire da questo numero medio di mutazioni è stato calcolato un nuovo orologio molecolare. Esso è due volte più lento del precedente! In base a questo nuovo orologio, è necessario il doppio di tempo per accumulare un certo numero di differenze genetiche. In altre parole, tutte le date devono essere moltiplicate per due. Così, la separazione Uomo-scimpanzé risalirebbe a 10 milioni di anni fa, la separazione Uomo-orango a più di 20 milioni. Ma tale data questa volta risulta troppo antica in base ai dati fossili. Ahimè! Almeno è possibile riconciliare genetica e paleontologia?

La risposta è sì. È stato necessario che gli studiosi accordassero i loro violini, cominciando col chiedersi se le date degli elementi fossili e quelle degli elementi genetici fossero realmente comparabili. Dopotutto, i dati genetici servono a misurare la data a partire dalla quale le specie non si riproducono più tra loro. A contrario, i dati paleoantropologici cercano il più antico fossile che sia sufficientemente bipede per poter appartenere alla stirpe umana. Una separazione delle due specie, una speciazione, non è necessariamente istantanea. Incroci tra le due specie in divenire possono perdurare per molto tempo. Ora, i fossili non contengono informazioni su questi incroci potenziali. Per esempio, niente ci permette di sapere se gli individui della specie alla quale appartiene Orrorin potessero incrociarsi o meno con gli antenati degli scimpanzé. Se le cose stessero così, la separazione delle specie definita su dati fossili sarebbe necessariamente più antica della separazione delle specie calcolata con i dati genetici.

Resta che il tasso di mutazione, indispensabile per calcolare questi tempi di separazione delle specie, rimane ancor oggi sorprendentemente impreciso. Il suo valore stimato a partire da diverse famiglie, varia del 200%! Numerose ipotesi sono attualmente allo studio per riconciliare fra loro i dati: il calcolo fatto direttamente a partire dalle famiglie non rivelerebbe in modo adeguato tutte le mutazioni e le sottostimerebbe, producendo un orologio troppo lento; l’orologio non sarebbe costante, ma accelererebbe in certe stirpi, in particolare nell’Uomo, dove subirebbe l’influenza dell’età di riproduzione, che varia nel corso dell’evoluzione dei primati; inoltre, il tasso di mutazione varierebbe a seconda delle parti del genoma e sarebbe costante solo per certe sue parti.

Alcuni biologi hanno già sottoposto a verifica quest’ultima ipotesi. Forti del tasso di mutazione variabile nel DNA, hanno ricalcolato con maggiore precisione la separazione Uomo-scimpanzé. Sono giunti a datarla tra i 7 e gli 8 milioni di anni. Una data che si concilia meglio questa volta con i dati ricavabili dai fossili.

Parenti non così lontani…

Circa 7 milioni di anni sono perciò trascorsi da quando noi eravamo tutt’uno con gli scimpanzé e i bonobo. La specie umana ha approfittato di questo tempo per divenire Homo sapiens, anche se le ricerche sulle grandi scimmie continuano a colmare il fossato che ci separa. Come noi, gli scimpanzé utilizzano strumenti, formano gruppi per difendere il proprio territorio e aggredire gli intrusi, dimostrandosi capaci di elaborare strategie di alleanza a fini politici. Le grandi scimmie hanno tradizioni o addirittura culture, si organizzano e cooperano per compiti collettivi come la caccia o la difesa del territorio, comunicano…

Tutte queste scoperte rendono difficilmente sostenibile quella famosa «tipicità dell’Uomo» che i filosofi si ostinano a definire da secoli. Ciò non significa che alcune delle nostre caratteristiche non ci siano chiaramente proprie, come il fatto di essere totalmente bipedi, avere un cervello grande e un linguaggio complesso. Quando la nostra specie si è separata da quella degli scimpanzé, perché la nostra ha accumulato queste caratteristiche? È possibile capire tale storia evolutiva grazie alla genetica?

Per quel che riguarda il cervello umano, due sono le grandi ipotesi attualmente in campo per spiegare la ragione per cui la nostra specie si è dotata di un grosso encefalo: quella del cervello sociale e quella del cervello ecologico. Stando all’ipotesi del cervello ecologico, il motore dell’evoluzione verso un cervello più grande sarebbe una necessità per trovare alimenti dispersi e disparati in un ambiente imprevedibile. Infatti, fra i primati e fra i mammiferi in generale, gli animali frugiferi che debbono cercare frutti maturi hanno una struttura cerebrale diversa da quella degli animali che si nutrono solo di foglie. Una dieta che include anche la carne, come la nostra, avrebbe bisogno di un cervello ulteriormente differente.

La seconda ipotesi, detta del cervello sociale, collega le mutazioni del cervello, tra cui l’aumento di volume, al fatto di vivere in gruppi più grandi, più ricchi di relazioni sociali. Questa complessità sociale genererebbe una pressione di selezione capace di spingere l’encefalo a stabilire maggiori connessioni nervose, parzialmente a livello del cervelletto, che ha accresciuto il proprio volume nel corso di tutta l’evoluzione umana. Le due ipotesi certamente non si escludono. Per consumare carne, occorre cacciare o praticare lo sciacallaggio. Orbene, esercitare queste attività in gruppo procura un sicuro vantaggio.

È stata avanzata anche l’ipotesi che l’aumento della grandezza del cervello sarebbe legato all’utilizzazione del fuoco: la carne cotta libererebbe maggiore energia di quella prodotta dalla carne cruda. Poiché il cervello è un potente consumatore di energia, il suo accrescimento si sarebbe verificato grazie alla padronanza del fuoco. Ma l’ipotesi fa fatica a reggere di fronte al fatto che il fuoco è divenuto di uso domestico solo circa 400.000 anni fa, mentre il cervello è aumentato significativamente di volume fin da 1,7 milioni di anni fa.

Pur non essendoci tracce di utilizzazione del fuoco prima di questi focolari, potremmo pensare che fosse comunque usato in epoche precedenti? Gli studiosi di preistoria si mostrano scettici su questa teoria. Per contro, la cucina, ossia la trasformazione degli alimenti, è una pratica antica ben documentata. I primi strumenti lavorati sarebbero serviti a trarre più calorie dalla carne o dai tuberi frantumati: è stato dimostrato che l’alimentazione umana è molto più calorica, per grammo di materia ingerita, di quanto lo sia un’alimentazione in cui i cibi non vengono trasformati.

Il dramma di essere bipedi

Qualunque ne sia stata la causa, è innegabile che il cervello diventa più grande nel corso dell’evoluzione della specie umana (il suo volume si è triplicato a partire dagli australopitechi). Questo accrescimento ha avuto conseguenze fondamentali sulla nostra evoluzione. Infatti, la postura eretta abituale acquisita fin dagli australopitechi più di 3 milioni di anni fa, ha avuto, tra le altre conseguenze, quella di un cambiamento della conformazione del bacino, che si ritrova in qualche modo bloccato per consentire la postura da bipede. Orbene, parallelamente, la dimensione del cervello aumenta, il che rende il parto sempre più complesso. È quello che viene definito il paradosso ostetrico. Rispetto alle grandi scimmie, il parto è pericoloso, difficile. È, per esempio, la terza causa di mortalità delle donne, nelle regioni prive di accesso alla medicina moderna. Così, in tutte le società umane, il parto si fa con l’aiuto di altri. Come sintetizza opportunamente un mio collega: quello dell’ostetrica è il più vecchio mestiere del mondo!

L’evoluzione ha tuttavia predisposto una soluzione per facilitare il travaglio delle femmine partorienti: il bebè umano nasce immaturo rispetto agli altri primati. Alla nascita, il cervello umano raggiunge solo il 23% della sua dimensione adulta, contro il 40% del neonato scimpanzé. E questa immaturità è duratura: noi siamo adulti, biologicamente parlando, solo a partire dai 15 anni!

Questa lunga fase giovanile è la terza significativa differenza che ci distingue dagli altri grandi primati. Essa permette al piccolo umano di interagire con il gruppo, di costruire se stesso in relazioni umane complesse. Del resto, fin dalla nascita, il neonato riconosce i volti umani: siamo un «animale sociale». Il neonato dipende dagli altri per la propria sopravvivenza e, fatto specificamente umano, non dipende unicamente dalla madre. Per esempio, nel caso estremo di morte della madre di un neonato, quest’ultimo vede diminuire le possibilità di sopravvivenza, ma al suo posto uno scimpanzé orfano non sopravvivrebbe a lungo. Fra gli umani, il cucciolo sarà preso in carico dagli altri membri della tribù o dalla società. I casi di adozioni sono invece rari fra gli scimpanzé…

Tale immaturità del giovane umano ha del resto conseguenze sulla piramide delle età nell’ambito dei gruppi di individui. In un gruppo di scimpanzé, ogni femmina ha uno o, qualche rara volta, due cuccioli in un periodo inferiore ai cinque anni (dopo i 5 anni, il giovane scimpanzé è indipendente per il cibo). Nella maggior parte dei casi, essa si riprodurrà solo dopo che i suoi rampolli saranno divenuti autonomi, ossia ogni 4 o 5 anni. Al contrario, le famiglie umane raggruppano spesso un maggior numero di figli di età differente, nati dalla stessa madre. Perché occorrono almeno quindici anni perché l’ultimo cucciolo divenga capace di provvedere ai propri bisogni.

Un osservatore attento noterà rapidamente un altro fatto tipico in un gruppo di scimpanzé: non esiste quasi nessuna femmina vecchia che sopravviva al periodo di riproduzione. Oltre ad alcuni cetacei, sembra che noi siamo l’unica specie in cui le femmine superino il periodo di fertilità ed entrino in menopausa. La foto di una famiglia di scimpanzé, se fosse possibile, non avrebbe niente a che vedere con quelle tipiche foto di famiglia che troneggiano sui nostri caminetti: la prima mostrerebbe femmine tutte in età di riproduzione e accudenti un cucciolo alla volta, la seconda, donne anziane senza cuccioli da allevare, circondate da giovani madri che ne allevano diversi di svariate età.

Terminiamo l’esposizione delle nostre singolarità biologiche segnalando l’esistenza di teorie che collegano i due ultimi fenomeni: poiché, da un lato, fra gli umani occorrono almeno quindici anni per allevare un cucciolo e, d’altro lato, la sopravvivenza della madre influisce su quella del cucciolo, è di una certa importanza dal punto di vista evolutivo che la madre sopravviva almeno finché il suo ultimo figlio abbia raggiunto i 15 anni. Altri studi mostrano anche che i bambini la cui nonna sia in vita sopravvivono meglio grazie all’aiuto che quest’ultima può offrire alla crescita dei nipotini.

Così le femmine, superato il periodo riproduttivo, parteciperebbero alle cure dei figli; il loro sapere accumulato contribuirebbe alla sopravvivenza del gruppo. Questo beneficio compenserebbe le risorse spese per il loro mantenimento da parte del gruppo, nell’ipotesi che esse non siano più in grado di provvedere al proprio nutrimento. A dire il vero, questo aiuto reciproco esiste da tempo nella nostra specie. Così, 1,8 milioni di anni fa, a Dmanisi in Georgia, fatto su cui presto torneremo, si trova la prima traccia di altruismo nell’Uomo preistorico. La mascella sdentata di un individuo anziano mostra infatti che, pur non potendo alimentarsi, quell’individuo sopravvisse, evidentemente grazie al fatto di essere preso in carico dal proprio clan.

E nell’intimità dei nostri geni?

Insomma, alcune tra le differenze biologiche più evidenti tra l’Uomo e le altre grandi scimmie primati dipendono dal nostro ciclo di vita: a quale età si diventa adulti? A che età ci riproduciamo e a che ritmo? E quando si muore? Ma esiste anche una sola traccia di queste specificità nei geni? Sui 14.000 geni messi a raffronto tra gli umani e gli scimpanzé, sono stati scoperti 500 geni che evidenziano differenze. Sono geni implicati nelle difese immunitarie, nella riproduzione (spermatogenesi), nella percezione sensoriale (olfatto, udito) o in alcuni aspetti della morfologia.

Uno dei primi studi suggeriva che l’olfatto e l’udito avrebbero avuto una rapida evoluzione nella specie umana, mentre un’accelerazione del genere avrebbe colpito, negli scimpanzé, geni legati alla morfologia. In questa prospettiva, lo scimpanzé sarebbe più diverso di noi dal nostro antenato comune. Ma un secondo studio non ha confermato questi risultati. Esso ha dimostrato che le evoluzioni olfattive e uditive sarebbero proprie della stirpe comune Uomo-scimpanzé, e non della sola stirpe umana. Ciò detto, la stirpe umana possiede in modo stabile geni specifici che svolgono un ruolo nell’udito e anche nella regolazione dello sviluppo.

Nessuno di questi geni ha fornito chiavi esplicative sulla crescita di dimensione del cervello né sul ciclo vitale. È in realtà difficile sapere se una differenza genetica può comportare una differenza in una funzione e in quale. Il paradigma «un gene/una funzione» è superato. Uno stesso gene è suscettibile di essere implicato in diverse funzioni, diversi geni in una stessa funzione, questi ultimi interagiscono, funzionano a cascata, a reticolo, ecc. Inoltre, il ruolo di tutti i geni non è noto. Se si facesse luce sui meccanismi biologici nei quali è implicata la maggior parte dei geni, sarebbe difficile, salvo che in casi particolari, collegare una mutazione di nucleotide a una mutazione precisa in una o più funzioni.

Esiste certo un gene legato allo sviluppo che ha attratto particolarmente l’attenzione dei biologi nel corso degli ultimi decenni: il famoso FOXP2. Una mutazione in questo gene è stata trovata in un primo tempo in una famiglia umana in cui alcuni individui soffrivano di difficoltà di elocuzione. Il suo coinvolgimento nella parola è oggi stabilito in modo certo, perché una funzione corrotta comporta sistematicamente difficoltà di linguaggio. FOXP2 sarebbe implicato nella motricità minuta e rapida. Difatti il linguaggio è un’attività che necessita di precisione nella produzione dei suoni e rapidità nella loro concatenazione. Il che non significa che tale gene sia quello del linguaggio: i topi transgenici modificati in modo da portare il gene FOXP2 presente nell’uomo non per questo hanno cominciato a parlare! Ci troviamo semplicemente di fronte a uno dei molteplici pezzi che compongono il motore della parola.

Certo, queste scoperte sono affascinanti, ma siamo lontani dallo spiegare con queste scarse differenze genetiche ciò che potrebbe costituire la specificità dell’Uomo. È piuttosto illusorio immaginare che solo pochi geni possano spiegare le variazioni tra le due specie, come se il carattere umano fosse comparso all’improvviso in seguito a qualche mutazione, grazie all’azione di una specie di «bacchetta magica» nel genoma. Le nostre conoscenze sull’evoluzione umana mostrano piuttosto fenomeni graduali, mosaici di combinazioni di caratteri inediti.

Sappiamo che nel corso dell’evoluzione della stirpe, diverse specie, sottospecie e generi hanno calcato il suolo africano simultaneamente. Così, tra i 4 e i 2 milioni di anni fa, la famosa Lucy (Australopithecus afarensis) era contemporanea a un altro genere più robusto, Paranthropus, morfologicamente molto diverso, con il quale i primi Homo coabitavano sul continente. Ciascuna di queste specie possiede caratteri che possiamo o non possiamo ritrovare nei periodi più recenti. Rimane difficile conoscere il legame preciso tra le specie successive. Alcuni rami tendono a estinguersi. L’evoluzione non è lineare, ma procede a macchia di leopardo.

Per terminare questa sezione sulla genetica dei nostri primi cugini dirò questo: le differenze principali tra umani e scimpanzé riguardano le funzioni che implicano certamente reticoli di numerosi geni interagenti tra loro attraverso meccanismi di regolazione. Per questo i ricercatori studiano sempre più attentamente come si modifica l’espressione dei geni. Oggi è possibile misurare nelle cellule quali siano i geni che vi sono espressi, vale a dire i geni che sono letti e poi tradotti in proteine.

Infatti, benché tutte le cellule di un individuo contengano lo stesso DNA, esse sono diverse da un organo all’altro e non esprimono gli stessi geni. Le cellule dell’occhio funzionano come cellule di occhio, quelle del fegato come cellule di fegato. Partendo da questa constatazione, i ricercatori si sono chiesti se le differenze tra scimpanzé e Uomini vertano sull’espressione dei geni, e non sui geni stessi. Per rispondere a questa domanda, è possibile mettere a raffronto i profili d’espressione, cioè quali geni siano espressi e in quale quantità, in quale cellula e in quale fase dello sviluppo. Per il momento, i risultati sono piuttosto deludenti: le più nette variazioni del profilo d’espressione risiedono nel fegato e nei testicoli, ma non nel cervello. Inoltre, non è ancora stata identificata alcuna specificità di espressione tra le due specie per geni associati a malattie mentali. Orbene, questi geni sarebbero buoni candidati per giustificare lo scarto cognitivo tra le due specie.

Una delle conclusioni più importanti del raffronto di genomi tra Uomo e scimpanzé è che, alla fine, pochissimi geni nell’una o nell’altra specie sono il risultato di adattamenti. La maggior parte delle nostre differenze sono neutre. In altre parole, esse risultano da un’accumulazione casuale di mutazioni che si sono diffuse negli individui della specie. In buona sostanza, l’Uomo moderno è un semplice frutto del caso? A titolo personale, trovo che questa prospettiva ci ridimensioni un po’, assegnandoci il posto che realmente ci spetta.





Da 2,2 milioni a 1,8 milioni di anni a.C.
La prima uscita dall’Africa

Nel 1991, in Georgia, sulle montagne del Caucaso, i paleoantropologi fanno una scoperta straordinaria. Scavando a Dmanisi, un villaggio circondato da colline boscose e dominato da una fortezza medioevale, scoprono diversi fossili umani risalenti a circa 1,8 milioni di anni fa. Questa esumazione pone fine a un dibattito in corso sulla data approssimativa dell’uscita dell’Uomo dall’Africa. Fino a quel momento, le uniche tracce disponibili di questa partenza consistevano in oggetti forgiati in modo rudimentale, scoperti in Cina e risalenti a 2,2 milioni di anni fa, ma senza resti umani associati.

Così, l’avventura della stirpe umana fuori dall’Africa, da quel momento in poi dispose di un paletto geografico e temporale indiscutibile: Dmanisi, 1,8 milioni di anni a.C. Esistono due ipotesi sull’identità del primo Homo che ha lasciato l’Africa, la nostra culla: si tratterebbe di un Homo erectus antico (chiamato anche Homo ergaster), o di un appartenente alla specie Homo habilis (l’Uomo abile, il primissimo Homo). Il fatto più notevole sulle ossa dei diversi individui portate alla luce è che esse mostrano una grande variabilità morfologica, tanto pronunciata quanto quella esistente tra le specie contemporanee di Homo habilis o dei primi Homo erectus. Invece di concludere che diverse specie si erano succedute sullo stesso sito, i paleontologi hanno immaginato che gli Homo dell’epoca, viventi in quel posto (presto chiamati Homo georgicus) provenissero dalla stessa specie, ma presentassero significative varietà di aspetto.

Ma si trattava davvero della prima uscita dall’Africa? Come precisato sopra, ne esisterebbe una più antica, attestata dal materiale cinese 2,2 milioni di anni fa. Ma quanto a sapere chi abbia lasciato quelle tracce… Tanto più che gli utensili non sono esclusiva proprietà dell’Uomo: anche gli scimpanzé ne utilizzano (pur non essendo forgiati così bene, bisogna ammettere). Inoltre, se per parecchio tempo abbiamo associato i primi Homo alla produzione di utensili, scavi recenti in Kenya hanno rimesso in discussione questo paradigma: sono stati trovati utensili, certo rudimentali, risalenti a 3,3 milioni di anni fa, ossia a 500.000 anni prima dell’apparizione dei più antichi Homo circa 2,8 milioni di anni fa, un periodo in cui sono presenti solo gli australopitechi e i parantropi. Così, l’associazione utensili-Homo cade e rende problematico ogni tentativo di attribuire gli utensili cinesi a una specie.

La genetica potrebbe essere uno straordinario strumento per risolvere queste relazioni tra specie antiche, ma la cosa è disgraziatamente impossibile: tali resti umani sono troppo antichi per racchiudere del DNA. Durante la fossilizzazione, la materia organica lentamente scompare: così il DNA si degrada, rompendosi in minuscoli frammenti. Attualmente, il più vecchio DNA umano che abbiamo potuto analizzare risale a circa 400.000 anni – ed è già un risultato straordinario –, assai lontano dai 2 milioni di anni…

Il dibattito sulle motivazioni

Perché la specie umana ha lasciato la propria terra natale una prima volta circa 2 milioni di anni or sono? Si è scatenato qualcosa nella mente degli Homo dell’epoca che li ha spinti a tentare l’avventura fuori dall’Africa? Da un punto di vista paleontologico, il periodo è affascinante, perché in quest’epoca appaiono i primi strumenti simmetrici: gli oggetti a doppia faccia detti acheuleani (da Saint-Acheul, un quartiere della città di Amiens, dove questo tipo di artefatto è stato identificato la prima volta nel 1872).

Orbene, se la simmetria non dà nessun apporto all’efficacia di un oggetto, essa denota chiaramente un pensiero simbolico, una nuova tappa nell’evoluzione del nostro cervello. Di qui, un’idea a lungo radicata nella testa degli specialisti: la migrazione fuori dall’Africa è stata opera di Homo dotati di un’intelligenza superiore a quella dei loro predecessori, perché capaci di riprodurre oggetti non solo per la loro funzione, ma per una ragione astratta, estetica. Finché il sito di Dmanisi non fa a pezzi questa ipotesi: in tale sito non si trova infatti alcun oggetto a doppia faccia!

Altra ipotesi un tempo avanzata per spiegare questa avventura extra-africana: gli Homo pionieri avrebbero avuto un cervello grande. Alcuni ricercatori hanno pensato che tale caratteristica avrebbe potuto decuplicare le capacità di astrazione degli umani e conferir loro attitudini mentali e fisiche nuove, come provare la curiosità per l’ignoto o essere capaci di adattarsi ad ambienti per i quali in partenza non erano stati destinati. Ma, anche qui, gli scavi di Dmanisi hanno demolito la teoria: gli Homo georgicus non sono dotati di un cervello più grande di quello dei loro contemporanei africani. Inoltre, se si tiene conto del rapporto cervello-statura degli individui, essi presentano un cervello relativamente più piccolo rispetto a quello dell’Homo più antico d’Africa. C’è poi un problema: gli studi paleo-ecologici recenti dimostrano che non esiste alcun mutamento ambientale significativo contemporaneo alle dispersioni extra-africane. Queste ultime hanno avuto luogo molto prima, 3 milioni di anni fa, o dopo, tra 1,7 e 1,3 milioni di anni or sono.

All’epoca delle prime occupazioni del sito di Dmanisi, circa 1,8 milioni di anni fa, il clima era caldo e umido nel Caucaso, ed è diventato poi piuttosto «mediterraneo» attorno a 1,7 milioni di anni fa. Comunque stiano le cose a proposito dell’ambiente, più o meno umido o arido, gli studi sull’alimentazione dei primi Homo in Africa mostrano che essi sapevano adattarsi a vari ambienti. Stavano bene nelle savane più o meno arboree ed erano in grado di sopportare climi più o meno caldi.

Non sembra dunque esserci alcuna ragione determinista che spieghi questa prima dispersione. La domanda perciò resta aperta: Homo georgicus ha messo piede fuori dall’Africa per caso? Per curiosità? Nessuno lo sa. Qualche centinaio di migliaia di anni dopo, sarà la volta della nostra specie a impegnarsi in una straordinaria avventura planetaria.





Da 300.000 a 200.000 anni a.C.
La (prima) nascita dell’Uomo moderno

Nel 2017, la notizia del ritrovamento di alcuni resti umani, in particolare di un cranio, occupa a caratteri cubitali la prima pagina dei giornali. «Scoperta sconvolgente sulla storia dell’Homo sapiens» titola «Le Monde». Il responsabile dell’équipe tedesco-franco-marocchina di scavi all’origine della scoperta, Jean-Jacques Hublin dell’Istituto Max-Planck di antropologia evoluzionista di Lipsia, viene intervistato su tutte le radio. Ma cos’hanno di particolare queste ossa per scatenare una simile tempesta mediatica? Appartengono all’Homo sapiens (l’Uomo «saggio», termine scientifico per indicare l’Uomo moderno) più antico. I resti esumati a Jebel Irhoud, in Marocco, risalirebbero a 300.000 anni fa. Orbene, i sapiens noti fino ad allora datavano a circa 200.000 anni. Come precisava maliziosamente il quotidiano «Libération»: «Homo sapiens, 100.000 anni in più sulle spalle»!

All’epoca, Jean-Jacques Hublin si guardò bene dal presentare il suo fossile come il primo «vero» sapiens. E non a caso. Perché questa etichetta dipende dal modo con cui si classificano i fossili. O si riserva l’appellativo sapiens alle ossa dotate di tutte le caratteristiche proprie dell’Uomo moderno – la presenza di un mento, un cranio arrotondato… – oppure si preferisce raccogliere sotto lo stesso nome qualunque fossile che presenti alcune di queste caratteristiche specifiche. Per esempio, il cranio di Jebel Irhoud ha una faccia di tipo «sapiens», ma una forma cranica più arcaica.

A seconda del punto di vista adottato, si può perciò attribuire altrettanto bene il titolo di decano dei sapiens a quello del Marocco datato a 300.000 anni fa oppure… a quello di Omo Kibish in Etiopia, datato a 195.000 anni fa. In realtà, la ricerca di un punto di partenza non ha molto senso, perché l’evoluzione della nostra specie è stata graduale. Una cosa è tuttavia sicura: qualunque sia la definizione, i primi sapiens sono propriamente tutti africani e, soprattutto, non hanno un’unica culla. Si trovano sapiens o, se si preferisce, sapiens arcaici, in Africa settentrionale, in Africa orientale e in Africa meridionale…

L’origine africana dell’umanità potrebbe apparire come una cosa evidente, ma non ha sempre trovato unanime consenso presso la comunità scientifica, e ciò anche di recente. Negli anni Novanta, quando la genetica comincia a interessarsi alla storia delle nostre origini, infuria ancora il dibattito tra i partigiani di un’unica origine africana e quelli che difendono l’idea di più evoluzioni in modo indipendente con sede in Africa, in Europa, in Asia, su ogni continente, ciascuno dei quali avrebbe dato origine alla nostra specie. Semplificando, nella prima ipotesi, gli europei sarebbero discendenti dell’Uomo di Neanderthal, mentre, nella seconda, sapiens avrebbe sostituito Neanderthal, suo cugino.

L’Eva mitocondriale

Gli studi genetici hanno contribuito a scegliere una volta per tutte tra queste due ipotesi? Nel 1991 si era ancor lontani dal big data genetico odierno, quando milioni di pezzi di genoma vengono analizzati simultaneamente per ogni individuo. All’epoca, era analizzata solo una porzione del nostro DNA, una porzione molto particolare: il DNA mitocondriale. Contenuto nei mitocondri (piccoli organuli cellulari implicati nella produzione di energia), questo DNA forma un’infima frazione del nostro patrimonio genetico (l’essenziale si trova nel nucleo di una cellula). Tuttavia, è interessante perché ricco di differenze tra individui. Orbene, proprio sulla base delle differenze noi siamo in grado di descrivere legami di parentela, e perciò di ricostituire una storia. Altra singolarità del DNA mitocondriale: solo le femmine lo trasmettono ai propri discendenti. Un individuo eredita il DNA mitocondriale dalla madre, che a sua volta lo ha ricevuto dalla propria madre, e così via.

Mettendo a raffronto il DNA mitocondriale di individui dei quattro angoli del pianeta, è stato possibile datare l’antenato mitocondriale comune a tutti i sapiens attuali, risalendo all’antenato materno comune a tutti – una specie di «Eva mitocondriale». Come per datare la separazione Uomo-scimpanzé, ci si è serviti del principio dell’orologio molecolare. Questa volta entriamo un po’ nei particolari.

Come abbiamo indicato, questa tecnica consiste nel contare il numero dei nucleotidi che separano due individui. Immaginiamo due individui A e B e un tasso di mutazione dell’uno per mille (il che significa che una mutazione sopraggiunge una volta ogni 1000 anni). Se l’antenato comune tra A e B risale a 1000 anni prima, in media si sarà prodotta una mutazione in A come in B. Basandosi su un tasso di mutazioni tipico, i biologi hanno potuto valutare l’età dell’«Eva mitocondriale».

Attenzione però, perché il termine Eva potrebbe creare confusione. Non significa che noi discendiamo unicamente dalla donna che portava questo DNA mitocondriale. Tale DNA racconta la storia materna di un individuo, una piccolissima frazione della sua genealogia. Noi abbiamo quattro nonni, ma una sola nonna mitocondriale, 8 bisnonni, 16 trisavoli, ma, per ogni generazione, una sola antenata mitocondriale. Discendiamo tutti da un gran numero di donne, ma una sola ha lasciato che i geni dei suoi mitocondri giungessero fino ai nostri giorni. Le nostre altre antenate materne non hanno avuto figlie o figlie di loro figlie o figlie delle figlie di loro figlie. Così, il loro DNA mitocondriale è andato perduto nel corso delle generazioni (come tutti i nostri antenati, esse ci hanno tuttavia forse trasmesso porzioni del loro DNA nucleare, quello ospitato dal nucleo delle cellule).

Fatta questa precisazione terminologica, cosa ha mostrato il calcolo sul DNA mitocondriale? Ebbene, ha dimostrato che l’«Eva mitocondriale» avrebbe tra i 150.000 e i 200.000 anni. Il dibattito su un’uscita recente dall’Africa di sapiens o su un’evoluzione più antica parallelamente in Africa, in Asia, in Europa, si estingue con questa data. Perché la forchetta 150.000-200.000 anni collima con l’ipotesi dell’uscita recente dall’Africa. Se fosse stata confermata l’altra ipotesi, quella di una evoluzione parallela sui tre continenti nel corso di 2 milioni di anni, l’antenato comune mitocondriale più recente avrebbe almeno 2 milioni di anni e non 150.000-200.000.

I primi sapiens sono stati ritrovati in Africa orientale, in Africa meridionale e in Marocco. Non sembra che la nostra specie sia emersa in un luogo unico dell’Africa. Le teorie dell’evoluzione genetica dimostrano che uno dei modi di evolvere rapidamente è quello di suddividere la specie in più sottopopolazioni, che restano connesse da reticoli di migrazione. In ognuna, casualmente, appaiono mutazioni nuove che, a caso o per selezione, si diffondono in ciascuna sottopopolazione. Quando queste sottopopolazioni cambiano migranti, tali novità, a ciascuna proprie, si mischiano e creano nuove combinazioni che all’occorrenza saranno più efficaci.

Per l’Uomo, un miscuglio fecondo di questo tipo si è prodotto anche in Europa 70.000 anni fa… Ma prima che tale mescolanza si verificasse, bisognava che ci avventurassimo fuori dalla nostra terra natale.





Da 100.000 a 70.000 anni a.C.
L’Uomo moderno lascia l’Africa e parte all’avventura

Ritorno ad Altaj e all’ufficio del sindaco del villaggio, luogo più sovietico che mai. Impossibile dimenticare l’espressione di sorpresa del funzionario. Abbiamo appena ottenuto il suo consenso per condurre in porto la nostra missione di campionatura di DNA, e la discussione si prolunga per un po’. Con i miei colleghi ricercatori, gli spieghiamo che, forti dei nostri studi, desideriamo ricostruire in che modo l’ondata migratoria fuori dall’Africa sia giunta fino all’Eurasia. Tutto avviene come se nel suo cervello si producesse un bug: non sarebbe altrettanto stupito se gli avessimo annunciato che la Terra è piatta! Scuotendo la testa ci risponde che è impossibile che i suoi antenati vengano dall’Africa. La differenza del colore della pelle rende l’idea inconcepibile. Eppure, l’origine della stirpe umana in Africa non costituisce più un problema per gli scienziati attuali.

Il capo alla fine darà il consenso di fronte alle nostre spiegazioni particolareggiate, ma è davvero convinto? Quest’uomo vive nel sud della Siberia, assai lontano dall’Africa. Difficile per lui immaginare che i suoi antenati siano venuti da questo continente… Tale imbarazzo di fronte all’origine africana degli umani non è un caso isolato. In Cina, come nell’Europa di qualche decennio fa, l’idea di un’origine africana recente della nostra specie è stata accettata con grande fatica. Secondo me, questo si spiega con la difficoltà di capire la lentezza con cui si è verificata l’avventura della nostra specie fuori dall’Africa. La prova della nostra origine africana è venuta ancora una volta dalla genetica o, più esattamente, dalla misura della nostra diversità genetica.

Per conoscere la diversità genetica di una popolazione si mette a raffronto il DNA degli individui presi a due a due e si fa il conteggio del numero dei rispettivi nucleotidi. Orbene, effettuando questo tipo di comparazione su larga scala, i ricercatori hanno osservato che la diversità genetica esistente attualmente nelle popolazioni umane è maggiore di quella che caratterizza le popolazioni africane, per ridursi poi a mano a mano che ci si allontana dall’Africa. Si tratta di una prova indiscutibile dell’origine africana della nostra specie. Perché? In ragione dell’effetto fondatore e della perdita di diversità che gli è associata.

Per capire questo effetto, immaginate un’aula scolastica piena di allievi con vestiti, acconciature e corporature differenti, in breve: dotati di un’ampia gamma di aspetti. Chiedete ora a un sottogruppo di allievi, mettiamo una decina, di sistemarsi in un’altra aula. Per definizione, questo sottogruppo non porterà con sé i rappresentanti di tutti i colori di vestiti, di tutte le acconciature…

È questo il principio stesso di un effetto fondatore: la diversità di una popolazione migrante è ridotta rispetto a quella della popolazione originaria. Questo fenomeno si è ripetuto nel corso dell’espansione umana fuori dall’Africa. Vi è una maggiore diversità genetica in Medio Oriente, regione che ha accolto le prime popolazioni fuori dall’Africa, di quella che si misura in Europa o in Asia. Gli Homo sapiens che hanno colonizzato questi continenti sono sottogruppi provenienti da quelli del Medio Oriente, che a loro volta sono sottogruppi provenienti da quelli dell’Africa.

Così, possiamo facilmente immaginare lo scenario dell’avventura fuori dall’Africa: un gruppo lascia il continente, si insedia in una nuova zona, poi da questa popolazione si allontana un sottogruppo che parte per insediarsi un po’ più lontano, e così via. A ogni nuovo trasloco, il nuovo sottogruppo porta con sé una parte della diversità genetica del gruppo d’origine. La popolazione dell’Africa dotata di una maggiore diversità rispetto al resto del mondo è la prova che la popolazione originaria era proprio su quel continente.

Ma in quale parte dell’Africa? La questione è ancora aperta. Infatti, più o meno all’epoca dell’uscita dall’Africa di sapiens, ossia circa 70.000 anni fa (con una forbice di incertezza tra 60.000 e 90.000 anni), esiste una grande varietà di popolazioni in Africa, molto differenti l’una dall’altra. Per schematizzare, i dati recenti sulla diversità nell’Africa subsahariana permettono di individuare molteplici gruppi. Innanzitutto, quello degli antenati dei Khoe-San, cacciatori-raccoglitori dell’Africa del sud-ovest (la Namibia), molti dei quali parlano un linguaggio di gruppo. Queste popolazioni qualche decennio fa diventarono note al grande pubblico grazie al film di successo Ma che siamo tutti matti?

Il secondo gruppo è quello degli antenati delle popolazioni pigmee viventi nelle foreste dell’Africa occidentale, in Camerun, a est dell’Uganda. Esiste un terzo gruppo, quello degli antenati delle altre popolazioni dell’Africa subsahariana provenienti dall’espansione bantu, e infine un quarto, che raggruppa le popolazioni dell’Africa orientale. Le popolazioni umane extra-africane sarebbero provenienti da questo gruppo. Fondandosi sulla nostra conoscenza attuale circa le diversità delle popolazioni africane, l’Africa orientale sarebbe il luogo più probabile d’origine di quei gruppi che se ne sono andati dall’Africa. Ma la campionatura in Africa resta ancora molto frammentaria, e ci sono state verosimilmente migrazioni di ritorno verso l’Africa che rendono questo schema più complicato.

A passo di formica

L’avventura fuori dall’Africa è perciò avvenuta per «effetti fondatori successivi». Il processo è stato lento. L’uscita dall’Africa è stimata oggi a circa 70.000 anni fa, mentre l’arrivo dei primi Homo sapiens in Europa è fatto risalire a 40.000 anni or sono. In altre parole, e sempre secondo il modello più semplice, ci sarebbe stato bisogno di un periodo di 30.000 anni per traslocare dal Medio Oriente all’Europa, 30.000 anni per spostarsi di 3000 km, in mille generazioni, ossia 3 km per ogni generazione. Un ritmo migratorio in cui i figli si stabiliscono a soli 3 km dai genitori.

Questa relativa lentezza sembra essenziale. L’uscita dall’Africa di sapiens non è l’avventura di un gruppo partito verso l’ignoto per colonizzare poi tutto il pianeta. No, è piuttosto il risultato di una lenta e lunga migrazione di un insieme di persone che, di generazione in generazione, hanno fatto il loro nido nei nuovi ecosistemi che incontravano. Questa idea è fondamentale: tale ritmo lento permette di capire che i nostri antenati colonizzatori hanno avuto il tempo di adattarsi a ogni nuova zona nella quale si insediavano.

Le ultime stime situano dunque approssimativamente a 70.000 anni fa l’ondata migratoria fuori dall’Africa. Per stimare questo valore sono stati messi a raffronto i genomi di individui extra-africani con quelli di individui africani contemporanei, deducendo poi una scala cronologica fondata sulle differenze fra i due gruppi di DNA e su un tasso di mutazione media. È lo stesso tipo di calcolo utilizzato per datare il nostro antenato comune con gli scimpanzé. Tenendo però ben presente che non c’è mai stata separazione totale delle popolazioni tra l’Africa e l’Eurasia, ma continui scambi migratori. Orbene, più due popolazioni date si scambiano migranti, più hanno tendenza ad assomigliarsi geneticamente. Per tener conto di questo meccanismo che produce un effetto inverso rispetto alle differenze accumulate per mutazioni nelle popolazioni separate, è stato necessario includere nel modello classico simulazioni di scenari storici delle migrazioni tra i due gruppi.

Il risultato di 70.000 anni può sembrare sconcertante, dal momento che sapiens fossili più antichi sono stati trovati fuori dall’Africa! Per esempio, il fossile di Qafzeh, in Medio Oriente, è datato a 92.000 anni fa, una mascella sapiens nella grotta di Misliya, in Israele, è datata a più di 170.000 anni fa. In realtà, bisogna tenere ben presente che con i dati genetici contemporanei, noi ricostruiamo solo la storia dei nostri antenati. La storia di coloro che, nel passato, non hanno avuto discendenze fino ai nostri giorni non lascia tracce nel nostro genoma. Così, forse ci sono state uscite dall’Africa di sapiens precedenti alla data di 70.000 anni or sono. Se ci sono state, non hanno lasciato tracce nel nostro genoma, poiché questi individui non sono apparentati direttamente dal punto di vista genetico. Altra ragione per prendere questa cifra con le pinze: le stime dei dati genetici hanno intervalli di fiducia. L’uscita dall’Africa è stimata a 70.000 anni a.C. con una forbice tra 50.000 e 100.000 anni: a tanto ammonta l’incertezza sul tasso di mutazione, la velocità con la quale appaiono le novità genetiche.





70.000 anni a.C.
Il nostro incontro con Neanderthal

Valle di Neander, agosto 1856. Alcuni operai sono al lavoro in una cava calcarea situata a una decina di chilometri da Düsseldorf, sull’argine del fiume Düssel. Improvvisamente, alla luce delle lampade, spuntano dal terreno ossa verosimilmente umane. Johann Carl Fuhlrott, un insegnante di storia naturale, viene inviato sul posto. Egli capisce subito tutto l’interesse rappresentato da quelle ossa e da quel frammento di cranio. Le settimane successive l’insegnante prosegue negli scavi e dichiara che quei resti antichissimi appartengono a un essere primitivo, totalmente diverso da noi. Come, un’altra specie oltre alla nostra? Sciocchezze!

All’epoca, molti gridano alla frode, oppure vogliono vedere in questa povera creatura un essere umano malformato. L’Uomo di Neanderthal, battezzato con il nome del luogo, troverà il posto che gli spetta in seno alla grande storia dell’Uomo solo dopo la scoperta di numerosi specimen dall’identica anatomia un po’ ovunque in Europa. Per uno strano caso, il toponimo Neanderthal significa «valle dell’Uomo nuovo».

Quando sapiens esce dall’Africa circa 70.000 anni fa, l’Eurasia non è per nulla priva di esseri umani. Un’altra specie occupa questo vasto territorio dalla Spagna alla Mongolia da diverse centinaia di migliaia di anni: l’Uomo di Neanderthal. Quest’ultimo sarebbe un discendente di un’altra specie uscita dall’Africa circa 700.000 anni prima, ovvero più di 600.000 anni prima di sapiens. Giunto in Medio Oriente, sapiens incontra quest’altro Uomo. L’identikit di Neanderthal? È leggermente più piccolo, più robusto, con un grande cervello. Sotterra i morti, produce utensili sofisticati, è un cacciatore esperto e vive in gruppo. Come si è svolto questo incontro ravvicinato del terzo tipo? Fino a poco tempo fa, solo l'archeologia poteva darci informazioni in proposito: la cronologia delle occupazioni e le tracce materiali tendevano a suggerire una coesistenza pacifica, ravvivata da alcuni scambi di coltura materiale.

Poi la genetica ha permesso di andare più lontano. Un’équipe di ricercatori tedeschi diretta da Svante Pääbo, dell’Istituto Max-Planck di antropologia evoluzionistica a Lipsia, realizzò nel 2010 una prodezza tecnica riuscendo ad analizzare il DNA nucleare di fossili neandertaliani. Con conclusioni stupefacenti. Svante Pääbo e i suoi colleghi misero a raffronto il DNA di questi neandertaliani con quello degli uomini moderni. Risultato: noi siamo simili a loro al 99,87%! Se pensiamo che due umani presi a caso fra la popolazione sono simili al 99,9% (ossia una differenza genetica per mille nucleotidi), risulta che con l’Uomo della valle di Neander intratteniamo una stretta prossimità genetica.

Un umano attuale differisce da un neandertaliano solo per lo 0,13%. È strabiliante che così poche differenze genetiche producano due specie che possono essere chiaramente identificate. Un cranio di Neanderthal non è un cranio sapiens. È più voluminoso, ma questa non è l’unica caratteristica distintiva: non ha neppure la stessa forma. Il cranio di Neanderthal è più allungato, ha quasi la forma di una palla da rugby. La differenza di morfologia balza agli occhi quando lo si guarda di fronte: Neanderthal ha un ingrossamento prominente sopra gli occhi, pronunciato e continuo. Ma anche alcuni nostri contemporanei, robusti, hanno quell’ingrossamento, quelle sopracciglia sporgenti, per quanto non continue… Il tratto distintivo della specie, che toglie ogni ambiguità, è costituito dal mento: solo i sapiens hanno un mento. La mascella inferiore di Neanderthal cade verso l’interno, la sporgenza è assente. Difficile vedere adattamenti biologici in queste differenze… Alcuni evocano per il Neanderthal adattamenti al freddo, per spiegare l’ingrossamento sub-orbitale molto marcato (ma pieno di vuoto) oppure la faccia gonfia, ma nessuna prova permette per il momento di sostenere questa ipotesi. Forse il caso ci ha messo del suo nel processo evolutivo…

Cosa veniamo a sapere su Neanderthal quando ci immergiamo di più nell’intimità del suo genoma? Precisiamo che, per farlo, bisogna allineare il genoma di Neanderthal con quello dell’Uomo moderno, mettendoli a raffronto a due a due. Orbene, quello di Neanderthal proviene da DNA antico che è perciò degradato e molto frazionato; i risultati delle analisi genetiche non sono così completi come quelli forniti dai DNA moderni. Ne consegue quindi che si scoprono poche differenze riguardo alle parti che codificano il genoma (quelle che producono proteine). Quanto ai geni interessati, un primo gruppo riguarda la «carrozzeria» di Neanderthal. Vi si trovano infatti geni implicati nella cheratina, la molecola dei capelli, la cicatrizzazione della pelle e altri geni che possono avere un effetto sulla morfologia. Un secondo gruppo interviene nell’Uomo nel diabete di tipo 2; in altre parole, questi geni avrebbero una funzione sul metabolismo. Un terzo gruppo riguarda la resistenza ai patogeni. Infine, Neanderthal si distinguerebbe per geni associati in noi a certe malattie mentali, come l’autismo o la schizofrenia. Ma non conosciamo il meccanismo biologico soggiacente che collega tali geni a queste malattie mentali; inoltre, nel sapiens, queste differenze genetiche rendono troppo poco conto della malattia. Insomma, le mutazioni su questi geni portati da Neanderthal non sono le stesse che porta il sapiens e non abbiamo perciò alcuna idea del loro effetto. In breve, non sappiamo se le mutazioni riscontrate in Neanderthal renderebbero il suo cervello diverso dal nostro… Quella di comprendere la funzione esatta di queste differenze è una delle grandi sfide che ci attendono nel prossimo futuro.

Incroci tra le due specie

Ma il risultato più inatteso prodotto dall’équipe tedesca di studiosi di paleogenetica concerne la strana paternità che l’insieme dei non-africani ha scoperto in sé. I dati che li riguardano mostrano che c’è stato un incrocio tra sapiens e Neanderthal fuori dall’Africa: il genoma di un Uomo di Neanderthal è infatti più vicino a quello di un europeo o di un asiatico che a quello di un africano. In altre parole, fuori dall’Africa, noi abbiamo ricevuto nel nostro patrimonio genetico frammenti di DNA di neandertaliani. Nelle vene degli europei, degli asiatici moderni e degli oceanici scorre il sangue di lontani antenati sprovvisti di mento. Più recentemente, si sarebbe anche scoperta qualche piccola percentuale di genoma neandertaliano in certe popolazioni africane, portata dai sapiens che avrebbero ripercorso il cammino all’inverso.

La parte dei frammenti di DNA neandertaliani nel genoma europeo è di circa il 2%. Cosa rappresenta questa eredità per noi? Ci sarebbero stati all’interno geni che potrebbero esserci utili oggi? Prima di rispondere, bisogna ricordare che il 2% di DNA ricevuto da Neanderthal proviene da un genoma identico al nostro al 99,8%. Così, per un frammento lungo 10.000 nucleotidi, i DNA provenienti da due sapiens si distinguono solo per 10 nucleotidi. Lo stesso raffronto tra un sapiens e un neandertaliano fornirà un risultato di 13 nucleotidi… In altre parole, il fatto che un pezzo di genoma venga da Neanderthal aggiunge solo 3 differenze ogni 10.000 nucleotidi.

È poco. Tanto più che la maggior parte dei pezzi di DNA ereditati da Neanderthal non portano alcun gene: fanno parte del DNA non codificato, quel DNA di cianfrusaglie che non si traduce in proteine. Inoltre, le porzioni di DNA che costituiscono quel 2% sono in gran parte diverse da un individuo all’altro (anche se, messo insieme pezzetto per pezzetto, tutto il 2% portato da tutti gli europei e dagli asiatici corrisponde a quasi il 50% del genoma di Neanderthal!). In totale, questa cifra del 2%, che potrebbe sembrare significativa, nasconde una realtà genetica individuale nettamente inferiore.

Fatta questa premessa, cosa resta del 2%? Quale eredità genetica Neanderthal ha davvero tramandato alle popolazioni moderne? Alcuni pezzi del genoma di Neanderthal si ritrovano in pressoché tutti gli individui di ogni regione del mondo: in Europa portiamo quasi tutti un frammento del DNA di Neanderthal che comprende il gene BNC2, implicato nella pigmentazione della pelle, mentre quasi tutti gli asiatici portano un frammento di DNA di Neanderthal comprendente il gene POU2F3, implicato nella differenziazione dei cheratinociti (le cellule componenti lo strato superficiale della pelle). In via di massima, si può pensare che questo lascito di Neanderthal sia stato positivo, anche se ignoriamo i particolari del meccanismo fisiologico. Questa affermazione potrebbe sembrare un tantino perentoria, ma essa poggia su dati statistici.

Possiamo constatare che più una porzione di DNA è carica di geni – di «funzioni biologiche», si potrebbe dire –, meno essa si ritrova in sapiens. Cosa significa questo? Semplicemente che al termine del periodo in cui Neanderthal e sapiens hanno mischiato il loro sangue, i discendenti sapiens portatori di numerosi geni neandertaliani hanno visto crollare la loro speranza di vita rispetto a quelli che avevano pochi di questi geni.

C’è una spiegazione a questa specie di «maledizione Neanderthal». Da un lato, quando la macchina genetica tenta di incorporare pezzi di DNA provenienti da un’altra specie all’interno di un genoma, essi entrano in dissonanza con il resto del genoma e funzionano meno bene. Dall’altro, il patrimonio genetico di Neanderthal è di scarsa qualità rispetto al nostro. L’Uomo dal volto privo di mento aveva accumulato lungo la sua storia un gran numero di mutazioni deleterie, sotto la pressione di una consanguineità legata da un effettivo demografico ridotto. A un punto tale che i portatori di geni neandertaliani avevano verosimilmente una salute peggiore o si riproducevano con maggiore difficoltà.

Al contrario, esiste qualche caso in cui la versione del gene proveniente da Neanderthal si è rivelata benefica. Non si sa esattamente come siano state utili queste versioni del gene, né quali vantaggi di adattamento abbiano potuto fornire. Constatiamo nondimeno che fra i geni ricevuti da Neanderthal alcuni sono implicati nella cheratina (la molecola dei capelli e dei peli), altri sono noti per essere implicati nel sistema immunitario (una versione del gene HLA), e altri ancora nel metabolismo, in quanto noti per essere implicati in certe forme di diabete.

Un’ipotesi potrebbe essere che noi abbiamo conservato alcuni geni che permettevano a Neanderthal di adattarsi all’ambiente circostante, fosse esso rappresentato dal freddo, dal debole soleggiamento, dalle patogenesi. Questa benedizione di Neanderthal avrebbe conferito ai sapiens un’accresciuta capacità di sopportare il freddo e il bassissimo soleggiamento che infieriva nelle alte latitudini dell’Europa, oltre a una migliore resistenza alle patogenesi.

Per il fatto di aver vissuto lui stesso in Eurasia diverse centinaia di migliaia di anni prima, Neanderthal avrebbe avuto il tempo di adattarsi per selezione naturale a quell’ambiente ostile, radicalmente diverso dal clima dell’Africa, da dove sapiens se ne era appena venuto via. L’individuo portatore di questa porzione di DNA utile a sopravvivere meglio dei propri colleghi che ne erano sprovvisti si è riprodotto in modo migliore. E, lungo le generazioni, tale pezzo di DNA venuto da Neanderthal si è trasmesso in tutti i sapiens viventi sul continente europeo.

Questo meccanismo di integrazione di DNA, chiamato nel gergo dei genetisti introgressione adattativa, conferisce al recettore un vantaggio selettivo. È anche assolutamente possibile che queste versioni di geni provenienti da Neanderthal siano diventate adattative solo una volta entrate nel nostro genoma. È il caso delle introgressioni – e degli ambienti leggermente diversi – che giustificano il ritrovamento di porzioni di DNA introgresse distinte in Asia e in Europa.

Simmetricamente all’incorporazione di pezzi di genoma di Neanderthal nel genoma di sapiens, il DNA ha permesso di rivelare che anche Neanderthal ha ricevuto DNA da sapiens! La cosa più sorprendente è che questo DNA sapiens ritrovato in Neanderthal non si incontra più negli uomini moderni. In altre parole, quei sapiens specifici che si sono incrociati con Neanderthal non hanno lasciato discendenti fino a noi…

Il luogo d’incontro

Uscito dall’Africa, sapiens incontra Neanderthal, ma possiamo essere più precisi sul luogo in cui si è prodotta la loro ibridazione? La genetica fornisce qualche elemento per rispondere. Che siano europei, asiatici, papuani, australiani, ecc., tutti i sapiens fuori dall’Africa possiedono porzioni di genoma neandertaliano. Gli incroci perciò si verificarono necessariamente subito dopo l’uscita dall’Africa, in Medio Oriente, prima che sapiens conquistasse tutto il pianeta. Quando? Circa tra 70.000 e 50.000 anni fa. Altri rapporti intimi hanno segnato in seguito la nostra storia comune con Neanderthal, ma restano più difficili da rintracciare nel nostro genoma.

Nondimeno, la genetica fa qualcosa di più che localizzare l’evento, essa riesce anche a precisare il numero minimo dei rapporti carnali. E tale numero è particolarmente basso: 150. Solo 150 coiti (con un discendente in palio) potrebbero spiegare il 2% di DNA neandertaliano presente fra i sapiens attuali. Ma quanti erano i sapiens usciti dall’Africa? Solo alcune migliaia di individui, stando alla diversità genetica della nostra specie fuori dall’Africa.

Con ogni evidenza non hanno formato un insieme compatto. I cacciatori-raccoglitori moderni vivono in gruppi formati da 100 a 200 individui. Furono dunque numerosi i gruppi che lasciarono l’Africa. Orbene, Neanderthal scompare dall’Eurasia circa 37.000 anni fa. Così, per diverse migliaia d’anni, su scala continentale, le due specie hanno potuto incontrarsi. In questa prospettiva, 150 incontri fecondi sono effettivamente troppo pochi. Ci sono due spiegazioni: o ci sono stati pochi incroci per ragioni di mancanza di apprezzamento reciproco, oppure c’è stato un maggior numero di coiti, ma solo 150 hanno prodotto una discendenza fertile. Gli ibridi Neanderthal-sapiens sarebbero stati sterili, come avviene negli incontri fra certe specie, il leone e la tigre, il cavallo e l’asino…

Una cosa è sapere che sapiens e Neanderthal hanno cenato a lume di candela, altra cosa descrivere come questi appuntamenti intimi si siano svolti. In quali occasioni? Nel corso di incontri individuali casuali? Oppure in occasione di feste celebranti un nuovo clan? Si pone anche la questione della possibilità di un sentimento amoroso condiviso. C’è stata attrazione di un individuo di una specie per un membro dell’altra? Oppure l’ibridazione è stata il risultato di stupri commessi nel corso di attacchi fra clan, come ancora avviene sui teatri di guerra? Queste domande devono essere poste, anche se si sa bene che è difficile rispondervi. Tuttavia, la genetica ha la sua parola da dire in proposito. Perché la decrittazione recente di DNA neandertaliano ha rivelato una piccola sorpresa…

Analizzando il cromosoma X dei neandertaliani e paragonandolo al nostro, si è scoperto che il nostro cromosoma X contiene porzioni di genoma neandertaliano nettamente inferiori rispetto a quante ne contengono i nostri cromosomi non sessuali. Ricordiamo che nell’Uomo, come in tutti i mammiferi, sono i cromosomi X e Y a determinare il sesso biologico di un individuo: una donna è XX, un uomo è XY. È come se l’influenza di Neanderthal avesse ignorato, o quasi, il nostro cromosoma X.

Per spiegare questa anomalia, dapprima si è proposto che gli individui con le maggiori porzioni di X usciti da Neanderthal siano sopravvissuti di meno. Un uomo possiede un solo esemplare di cromosoma X e Y, contrariamente agli altri cromosomi che possiede in numero doppio. Questo apparentamento permette di compensare geni difettosi: se uno dei due ha un difetto, l’altro serve da pezzo di ricambio. In altre parole, nell’uomo, il cromosoma X è più «visibile» dalla selezione naturale, e le sue imperfezioni comporteranno una minore sopravvivenza o difficoltà di riproduzione per il suo portatore. Così, negli ibridi, i maschi in generale sono meno fertili delle femmine. La discendenza comune di sapiens e Neanderthal potrebbe aver risentito di questo fenomeno?

L’argomentazione regge, ma esiste un’altra ipotesi più affascinante che spiega perché il nostro cromosoma X sia «meno neandertaliano» degli altri. L’ipotesi, antropologica, suggerisce che gli incroci si siano verificati in maggior numero tra donne sapiens (con cromosomi sessuali XX) e uomini neandertaliani (XY). Così, in proporzione, i cromosomi X sapiens sarebbero più frequenti degli X neandertaliani. Questa congettura di un meticciato asimmetrico secondo il sesso concorda con alcune osservazioni su incontri tra popolazioni di sapiens nel corso di colonizzazioni e sui quali noi possediamo più dati – ad esempio, in occasione di incontri tra agricoltori e cacciatori-raccoglitori che scopriremo più avanti (parte 3).

Possiamo perciò immaginare lo scenario dell’incontro di gruppi di sapiens con gruppi di Neandertaliani dove le donne sapiens avrebbero avuto relazioni con gli uomini di Neanderthal. In occasione di incontri tra gruppi molto differenti, constatiamo spesso incroci asimmetrici, con un sesso di una popolazione che preferisce incrociarsi con un individuo di sesso opposto dell’altro gruppo. In questo caso, le donne sapiens avrebbero trovato più attraenti gli uomini neandertaliani, mentre le donne neandertaliane non sarebbero rimaste incantate dagli uomini sapiens. Negli esempi di incroci asimmetrici tra cacciatori-raccoglitori e agricoltori nuovi venuti in Africa, gli incroci asimmetrici hanno prodotto queste preferenze asimmetriche e non occorre tirare in ballo la violenza per spiegarli. Tuttavia, non avendo testimoni dell’incontro sapiens-Neanderthal…

La fine della storia…

Qualunque sia la natura dei rapporti intrattenuti dalle nostre due specie, tali rapporti si sono necessariamente fermati con la scomparsa di Neanderthal. Perché il nostro cugino di primo grado si è estinto circa 37.000 anni fa, dopo aver vissuto in Eurasia per più di 300.000 anni? Sono state avanzate diverse ipotesi – conflitti con sapiens, conseguenze di un’epidemia devastante, l’uscita da un periodo glaciale… –, ma nessuna è approdata a una risposta definitiva. La genetica può tuttavia aiutarci a testare una delle teorie più spesso citate: la consanguineità. Neanderthal sarebbe vissuto in gruppi di dimensione ridotta, caratterizzati da una tale consanguineità che le tare genetiche alla fine si sarebbero moltiplicate, condannando la specie all’estinzione.

Nel 2015, si è potuto stimare per la prima volta la consanguineità di un Neanderthal, grazie a uno specimen scoperto nell’Altaj. L’eccellente conservazione delle ossa ha fornito dati tanto sul DNA ricevuto dalla madre quanto sul DNA ricevuto dal padre. Mettendo a raffronto questi DNA è possibile stimare se un individuo ha un antenato comune prossimo dalla parte del padre e dalla parte della madre. In breve, è possibile valutare la sua consanguineità. Il risultato: l’individuo era il frutto di un accoppiamento tra membri della stessa famiglia. Era nato dall’incrocio tra uno zio e una nipote, tra due primi cugini o tra un fratellastro e una sorellastra.

Tuttavia, questo risultato del Neanderthal dell’Altaj non è stato trovato tra altri neandertaliani. Una seconda analisi, eseguita dopo qualche mese, si è concentrata su un altro neandertaliano proveniente da Vindija, in Croazia. Questo studio conferma una consanguineità piuttosto elevata, ma molto meno rilevante rispetto a quella del Neanderthal dell’Altaj. Il raffronto tra la consanguineità di Neanderthal e quella delle popolazioni umane contemporanee mostra che essa è compresa nella stessa gamma di valori di quella che si ritrova nelle popolazioni umane ancora oggi di cacciatori-raccoglitori viventi in gruppi di poche centinaia di individui. In altre parole, in nessun caso un livello di consanguineità che comporti la scomparsa delle popolazioni.

È comunque vero che i neandertaliani soffrivano di una scarsa diversità genetica. Come dire che essi erano nettamente inferiori di numero rispetto ai sapiens: circa 10 volte di meno, è stato stimato. La storia demografica della specie mostra una decrescita forte, che sarebbe iniziata 100.000 anni fa, ossia molto prima dell’arrivo del sapiens in Eurasia continentale all’incirca 40.000 anni fa. In altre parole, quando sapiens incontra Neanderthal in Europa, quest’ultimo è già sulla strada di una forte decrescita demografica. Non è escluso che sapiens abbia accelerato il processo, sia a causa di una competizione per le risorse (ma questa ipotesi è poco verosimile, vista l’ampia quantità delle risorse disponibili all’epoca), sia a causa di una frammentazione più accentuata del territorio neandertaliano. In questo caso, si dovrebbe trovare un aumento della consanguineità fra i neandertaliani più recenti rispetto a quelli più antichi.

Il numero di resti neandertaliani il cui DNA estratto sia di qualità sufficientemente buona resta ancora troppo esiguo per testare questa ipotesi. Essa è tuttavia interessante, anche perché potrebbe spiegare un dato paleoantropologico: la neandertalizzazione. Questo termine indica la propensione dei neandertaliani più recenti a essere più «neanderthal» di quanto lo siano i più antichi. I lineamenti che distinguono Neanderthal sono infatti sempre più marcati parallelamente all’evoluzione di questa specie. Alcuni ricercatori hanno suggerito che la neandertalizzazione si spiegherebbe con fenomeni di evoluzione genetica, che si ritrovano essenzialmente in piccoli gruppi dove la consanguineità è più elevata. In sintesi, la frammentazione del proprio territorio (un relativo isolamento dei diversi gruppi neandertaliani accentuato dall’arrivo di sapiens) sarebbe un solido argomento per spiegare perché Neanderthal se ne sia andato definitivamente.

L’altro colpo di fulmine di sapiens

La storia delle avventure amorose di sapiens con individui appartenenti ad altra specie non si ferma qui. Riavvolgiamo per un attimo il nastro del periplo di sapiens fuori dall’Africa: dopo essersi stabiliti in Medio Oriente, i sapiens pionieri si avventurano a est per raggiungere l’Australia passando per l’Asia sub-tropicale. È la prima grande colonizzazione fuori dall’Africa. Nel corso di tale grande viaggio, questi primi sapiens incontrano un’altra specie umana oggi estinta: l’Uomo di Denisova. Nel 2010, in una grotta situata nei pressi del villaggio di Tchorny Anouï, nel sud della Siberia, alcuni paleoantropologi scoprono un’estremità di falange. In quel sito erano già stati esumati fossili neandertaliani, ma la lettura del DNA di quel pezzo di falange rivelerà un’informazione sorprendente: quell’Uomo di Denisova non è né un Neanderthal né un sapiens!

Questa scoperta è importante per la nostra specie, perché frammenti di genoma di quel denisoviano li ritroviamo nelle popolazioni del sud-est asiatico e in proporzione ancora maggiore nelle attuali popolazioni dell’Oceania. La proporzione massimale s’innalza al 6% e si legge nel genoma di individui della Nuova Guinea e degli aborigeni dell’Australia. Questa cifra incuriosisce, se si tiene presente che Denisova è essenzialmente noto solo attraverso un unico individuo, quello esumato ad Altaj, quando i portatori delle tracce del suo genoma abitano in Oceania, ossia a migliaia di chilometri di distanza.

Anche i paleontologi sono rimasti stupiti da questa bizzarria e hanno immaginato uno scenario di colonizzazione per spiegarla. In principio, l’area di distribuzione di questa specie sarebbe stata molto estesa. La prima ondata di popolamento di sapiens avrebbe incontrato questa popolazione con la quale si sarebbe incrociata. In seguito, una nuova ondata di colonizzazione dell’Asia avrebbe sostituito questi primi insediamenti nei territori, ma non quelli della Nuova Guinea e dell’Australia. La comunità scientifica aspetta con impazienza la scoperta di altri fossili denisoviani o apparentati che provengano dall’Asia continentale!

Dal punto di vista dell’apporto genetico alle popolazioni moderne, Denisova è importante non solo per la quantità – fino al 6% del genoma attuale –, ma anche per la qualità. Denisova non si è limitato a seminare nel DNA non codificante sequenze inutili di nucleotidi. Così, le popolazioni tibetane gli devono la mutazione che ha permesso loro di vivere confortevolmente a grandi altezze, dove l’ossigeno è rarefatto. Questa mutazione in particolare conferisce un rischio minore di mortalità (3 volte di meno) alle madri che partoriscono e ai loro bebè, rispetto alle popolazioni di origine cinese continentale. Questo vantaggio è profittevole solo a grandi altitudini. Del resto, non lo si ritrova in nessun’altra popolazione asiatica. È un bell’esempio d’introgressione adattativa, di inserimento di un pezzo di DNA estraneo in un genoma capace di conferire un vantaggio adattativo.

L’analisi del genoma di Denisova solleva un’altra questione sconcertante. Se guardiamo non la parte di DNA non contenuta nel nucleo, ma il DNA mitocondriale (trasmesso solo da madre a figlia), osserviamo che quest’ultimo racconta una storia totalmente diversa. Il genoma nucleare situa Denisova tra i primi cugini di Neanderthal: sull’albero filogenetico (che rappresenta i legami di parentela fra specie) del lignaggio umano, entrambi formano uno stesso ramo vicino a quello del sapiens. Orbene, il genoma mitocondriale identifica una parentela molto più lontana, collegando Denisova a un cugino fossile più remoto di Neanderthal. Il DNA mitocondriale di Denisova si apparenta in realtà a quello di un altro resto umano più antico: Sima de los Huesos!

I resti umani di Sima de los Huesos sono stati scoperti in una grotta della Spagna settentrionale, ad Atapuerca, e risalgono a circa 400.000 anni fa. Vengono correntemente associati alla specie Homo heidelbergensis, che sarebbe l’antenato in Europa degli Uomini di Neanderthal. Dalle ossa è stato possibile estrarre del DNA: a tutt’oggi è il più antico DNA analizzato della stirpe umana.

Il primo frammento di DNA raccolto è stato dal DNA mitocondriale. Si è rivelato distinto da quello dei neandertaliani e dei sapiens, ma vicino… a quello di Denisova, che pure viveva a diversi chilometri da lì e che è datato a circa 40.000 anni. Un risultato davvero inatteso! È stato necessario attendere alcuni anni perché il DNA nucleare dei fossili fosse in parte analizzato così da chiarire l’enigma. In realtà, durante un’ibridazione, Neanderthal avrebbe ricevuto in regalo il DNA mitocondriale di una antica sapiens, mentre Sima de Los Huesos e Denisova avrebbero conservato il loro DNA mitocondriale originale. In breve, ancora una storia di incroci! È questa sicuramente la novità più affascinante uscita dagli studi di DNA estratti dai fossili: si sono prodotti meticciati tra le diverse specie umane, si tratti di sapiens con Neanderthal o di Denisova con sapiens o ancora di Neanderthal con Denisova. Qualche mese fa è stata anche scoperta una figlia proveniente dall’incrocio Neanderthal-Denisova.

Un mondo di meticciati

La nostra storia è dunque fatta di mescolanze con specie oggi estinte. In Europa, questo fatto riguarda essenzialmente Neanderthal. Oltre al primo incrocio all’epoca dell’uscita dall’Africa, abbiamo potuto ricostituire altre ibridazioni più locali e più tardive in Europa, ma che hanno contribuito meno al nostro genoma. In Asia, la maggior parte delle popolazioni portano tracce di questa mescolanza con Neanderthal avvenuta circa 60.000 anni fa, ma anche del genoma di Denisova in proporzioni molto variabili (da 6% in alcune popolazioni di Papuasia-Nuova Guinea a meno dell’1% nelle popolazioni continentali). Una pluralità geografica e insieme temporale di mescolanze sembra essere presente anche lì.

Per il momento, le analisi di DNA antico sono state condotte soprattutto su fossili europei. È evidente che analisi di DNA antico in altri posti del mondo arricchirebbero le nostre conoscenze. Studi condotti in Asia orientale permetterebbero di circoscrivere meglio l’area di distribuzione di Denisova o, addirittura, di trovare un sito con un fossile completo, che ci darebbe informazioni sulla sua morfologia, sulle sue produzioni materiali. Anche in Africa, a partire dai dati di DNA moderno, diverse équipe hanno potuto mostrare che vi sarebbero mescolanze tra sapiens e altri umani ora scomparsi. Estrarre DNA antico dal suolo di questo continente è tuttavia difficile perché il DNA si degrada rapidamente in ambienti tropicali.

Proprio con questo problema i ricercatori hanno dovuto fare i conti quando si sono trovati di fronte all’Homo floresiensis. Questo resto umano, che risalirebbe a 50.000 anni or sono, è stato esumato nell’isola di Florès, in Indonesia. A causa della sua bassa statura, tra 1 metro e 1 metro e 10, è stato soprannominato lo hobbit della preistoria. L’Homo floresiensis potrebbe essere un discendente di una specie più antica e più grande, quale l’Homo erectus, e potrebbe essere stato affetto da «nanismo insulare» (a causa della selezione naturale si vedono apparire nelle piccole isole alcune specie di bassa statura; nel Mediterraneo esistevano per esempio ippopotami nani, mentre, al contrario, alcune specie diventano più grandi, come il drago di Komodo). Ma questo essere potrebbe discendere altrettanto bene da un altro antenato africano più antico e di bassa statura. Prelevare DNA dall’Homo floresiensis sarebbe veramente un risultato straordinario. In ogni caso, esso ci ricorda che circa 60.000 anni fa almeno quattro specie umane popolavano il pianeta: Neanderthal, Denisova, Florès e sapiens. A questo quartetto si aggiunge una nuova specie appena scoperta: Homo luzonensis, che viveva nelle Filippine. Il che significa alla fin fine che da poco tempo noi siamo la sola specie umana sulla Terra.

Del resto, siamo così sicuri di essere proprio soli?

Nella Siberia meridionale, nella regione del Kemerovo, le grandi distese di foreste rendono difficilissimo l’accesso e infiammano l’immaginazione. Si può raggiungere la città mineraria di Meždurečensk grazie alla Transiberiana – non quella che appare nei cataloghi turistici, ma la linea meno lussuosa, sprovvista di climatizzazione e di acqua, con toilette che non hanno visto detersivi da anni. La sera, gli scompartimenti si riempiono di uomini ubriachi, a torso nudo, che dimenticano la fatica della loro esistenza cantando e… raccontando storie di yeti.

L’abominevole uomo delle nevi, nel quale alcuni credono di vedere la reliquia di una specie preistorica (un Homo erectus secondo l’ipotesi «classica»), appare regolarmente in prima pagina sui giornali del posto. Una figura intravista nei boschi, la scoperta di un pelo attribuito allo yeti impigliato su un ramo: e il cuore di tutto un popolo comincia a battere all’impazzata. Si discute anche se fondare un’accademia dedicata allo studio dello yeti, nella speranza di sviluppare il turismo!

La passione degli abitanti di Meždurečensk potrebbe avere un qualche fondamento? La taiga siberiana ospiterebbe uno degli ultimi rappresentanti di una specie umana scomparsa? Recentemente, in un giornale molto affidabile, Bryan Sykes, professore di genetica umana all’università britannica di Oxford, ha pubblicato un’analisi di tutti i peli di yeti provenienti dal mondo intero che ha potuto collezionare. Grazie al DNA, è stato possibile identificare da quale specie provenga ciascuno di quei peli di yeti. Si va dal pelo d’orso a quello di yak. Ma in nessun caso è il resto di una specie umana arcaica che sia sopravvissuta… Mi spiace, cari amici russi, noi siamo proprio l’unica specie umana sulla Terra. E veniamo tutti dal continente africano!
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Lo spirito di conquista
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50.000 anni a.C.
La colonizzazione dell’Australia

Ricapitoliamo: sulla base dei dati genetici, l’Uomo moderno, Homo sapiens, si è avventurato fuori dall’Africa circa 70.000 anni fa e ha incontrato Neanderthal, con il quale ha «scambiato geni». Alcuni di questi migranti si sono incamminati alla volta dell’Europa, mentre altri hanno preso la strada dell’Asia e si sono meticciati con un’altra specie preistorica e cugina della nostra, l’Uomo di Denisova.

Due continenti, colonizzati da una stessa ondata migratoria fuori dall’Africa. Di qui, una domanda fondamentale per la storia del popolamento della Terra: si può dire lo stesso per tutti gli Uomini che vivono oggi fuori dall’Africa? In altre parole, tutta la popolazione umana non africana è uscita dalla nostra prima voglia di andare a vivere altrove? Un uruguaiano, un papuano della foresta tropicale della Nuova Guinea sono i pronipoti di questi pionieri?

Ci sono importanti ragioni di dubitarne se si fa attenzione ai fenotipi, cioè all’aspetto delle popolazioni. Si prendano gli aborigeni del bush australiano. Questi uomini e queste donne hanno la pelle scura e i capelli crespi. Sotto molti aspetti, assomigliano alla popolazione nordafricana. Non ci sarebbe da stupirsi se venissimo a sapere che gli aborigeni si sono imbarcati nell’equivalente preistorico di un volo diretto per l’Australia. Lo stesso varrebbe per i Negritos, una popolazione dalla pelle scura e di statura ridotta che si trova lungo le coste dell’Asia, dall’India alle Filippine passando per le isole Andamane (a ovest della Thailandia). Il termine Negritos non possiede nessuna connotazione dispregiativa. Significa «piccolo nero» in spagnolo ed è stato attribuito a questi popoli dai primi visitatori spagnoli delle Filippine. Come gli aborigeni dell’Australia, questo tipo morfologico differisce totalmente dalle altre popolazioni del sud-est asiatico.

Si sarebbe tentati di vedere in questa dissociazione le tracce di un passato distinto. Così, vi sarebbero forse almeno due fuoriuscite dall’Africa: una che avrebbe dato vita a queste popolazioni di Negritos e di aborigeni, e un’altra dalla quale proverrebbero le popolazioni dell’Asia continentale e dell’Europa. Qual è lo scenario più verosimile? In Australia una ciocca di capelli ha finalmente rivelato la verità. Si è dovuto attendere il 2011 e il lavoro di un’équipe diretta da Eske Willerslev, un paleogenetico dell’università di Copenaghen, per poterci immergere nel genoma degli aborigeni dell’Australia. Perché ci è voluto tanto tempo? A causa di ferite non rimarginate.

Qualche capello risolve l’enigma

Infatti, dal momento in cui il navigatore Cook mise piede in Australia, nel 1770, e occupò il luogo in nome della corona d’Inghilterra, le popolazioni aborigene subirono violente politiche discriminatorie: furono private dei bambini perché venissero allevati nelle famiglie dei coloni, alcune popolazioni furono spostate, i coloni si appropriarono delle loro terre… Se questa discriminazione appartiene in gran parte al passato, la memoria di questi eventi sussiste ancor oggi. Per questa ragione, gli aborigeni – in particolare i vecchi – non vedono di buon occhio i ricercatori europei che vorrebbero rubar loro il DNA e che essi considerano colonizzatori travestiti…

La ciocca di capelli che ha fatto progredire la conoscenza della storia del popolamento dell’Australia giaceva in un cassetto da decenni. Era stata volontariamente ceduta negli anni Venti da una giovane aborigena a un etnologo inglese. Lo studioso di paleogenetica Eske Willerslev la recuperò e chiese l’avallo di un comitato di bioetica danese prima di cominciare a lavorarci. Il ricercatore ricevette in seguito il benestare di rappresentanti degli aborigeni. Al momento della pubblicazione, l’articolo di Willerslev suscitò molto scalpore, ma per ragioni che non riguardavano unicamente la storia australiana. Willerslev aveva in realtà realizzato una prodezza tecnica. Lui e la sua équipe furono i primi a riuscire ad analizzare il DNA nucleare in modo completo a partire da un vecchio capello.

A lungo si era pensato che i capelli contenessero DNA solo a livello del bulbo, e cioè nella radice. L’idea era: tagliate un capello e non riuscirete mai a trovarvi del DNA. Ora, a partire dall’inizio degli anni 2000, grazie a progressi tecnologici, si era cominciato a isolare in ciocche di capelli alcune molecole di DNA, ma si trattava unicamente di DNA mitocondriale. Nel 2011, l’équipe danese riuscì dunque a estrarre del DNA nucleare da un individuo. Fu possibile stabilire che questo DNA era presente in quantità molto esigua, ma era di qualità straordinariamente buona. La cheratina del capello lo protegge, in qualche modo. Quando si riesce a trovarne, esso è infatti di qualità migliore di quello estratto dalle ossa o dai denti.

Un’unica uscita

Cosa ci ha insegnato il DNA dei capelli di un aborigeno australiano? Ci ha permesso di datare la separazione tra i suoi ascendenti e quelli delle popolazioni africane. Per ottenere questo risultato, gli studiosi di paleogenetica hanno conteggiato il numero di differenze tra questo genoma australiano e quello di individui africani. Ora, tale numero di mutazioni accumulate è direttamente proporzionale al tempo trascorso dalla separazione degli antenati da questi individui fino a noi. Che data hanno ottenuto i ricercatori? Circa 70.000 anni fa. Mettere a raffronto un europeo o un asiatico con le popolazioni subsahariane fornisce un risultato equivalente. Concluderne che gli aborigeni dell’Australia provengano dalla stessa ondata di popolamento sarebbe affrettato, perché questa data è fortemente aleatoria, con un gap fra i 50.000 e i 100.000 anni, a causa di un’imprecisione gravante sul tasso di mutazione.

Nondimeno, un altro fatto è intervenuto a confermare questa datazione: il DNA di aborigeno contiene anch’esso il 2% di genoma neandertaliano. Gli aborigeni australiani sono dunque proprio i discendenti dei primi sapiens che si sono mescolati con i neandertaliani in Medio Oriente. In altre parole, essi provengono dalla stessa migrazione fuori dall’Africa, di circa 70.000 anni fa. Questa scoperta si estende a tutti i non-africani: è un risultato che ha trovato riscontro negli abitanti della Nuova Guinea e nei Negritos. Tutti discendenti dalla stessa avventura extra-africana. Gli aborigeni dell’Australia sono gli antichi nipotini di sapiens che si sono diretti in oriente, mentre altri sapiens risalivano verso l’Europa o l’Asia.

Una miniera d’oro

Come ho detto, la pubblicazione danese sollevò all’epoca grande scalpore. La comunità scientifica non solo salutava il prodigio tecnico, ma si entusiasmava anche per tutte le porte che queste ricerche avrebbero aperto in futuro. Perché nei magazzini dei musei, in particolare in quelli del Musée de l’Homme a Parigi, si trovano veri tesori per la conoscenza della nostra specie: le collezioni di antropologia biologica.

Fin dal XVIII secolo, quando gli esploratori europei partono alla scoperta del pianeta, le spedizioni comprendono scienziati con l’incarico di raccogliere elementi sulla diversificazione naturale del pianeta. Ed essi ritornano con esemplari di piante, di animali destinati ad arricchire in particolare le collezioni del Museum national d’histoire naturelle di Parigi, ivi compresi campioni della diversità umana: calchi di individui viventi e resti umani provenienti da sepolcri locali e ottenuti con il consenso più o meno volontario delle popolazioni autoctone.

Le collezioni saranno poi arricchite nel corso dei decenni da donazioni diverse e varie. Infatti, nel corso del XIX secolo, sarà considerato segno di buon gusto esporre nel proprio salotto uno o più crani… Passata la moda, verranno donati al Museo crani in quantità, destinati ad arricchire le collezioni già esistenti. A quelle di crani, se ne aggiungono altre di capelli. Così, nelle riserve del Musée de l’Homme si ritrova un florilegio unico di ciocche di capelli del mondo intero. I lavori dell’équipe danese hanno rivalutato radicalmente tali artefatti, prima considerati aneddotici. A volte, si tratta infatti delle ultime vestigia di popolazioni umane scomparse o spostate con la forza, oppure risultato di un meticciato. In breve, tali collezioni sono l’unico strumento per risalire al tempo che ha preceduto questi eventi.

L’arrivo in Australia

Gli antenati degli aborigeni hanno lasciato l’Africa 70.000 anni fa, ma quando sono giunti in Australia? Dopo la prima indagine sulla ciocca di capelli, i ricercatori danesi hanno tentato di avvicinarsi alle comunità aborigene, riuscendo a ottenerne il consenso per condurre uno studio sulla loro biodiversità, a partire da campioni biologici. Orbene, tale diversità costituisce un’unità di misura dell’«età» di queste popolazioni. Se si parte dal presupposto che l’Australia è stata colonizzata da un ridotto gruppo di Uomini che in seguito si sono sparsi nel territorio, lo scarto genetico che li separa riflette il tempo trascorso dal loro arrivo.

Il bilancio di questo studio? Stando alla diversità genetica delle popolazioni attuali di aborigeni e di papuasi, si stima che la colonizzazione dell’Australia-Nuova Guinea abbia avuto luogo circa 50.000 anni fa! Tale stima coincide con le tracce archeologiche di occupazione datate a 50.000 anni fa (alcune tuttavia sembrano risalire a 65.000 anni fa, appartenendo forse a coloro che giunsero più precocemente senza discendenza genetica). In altre parole, la prima ondata di colonizzazione esce dall’Africa 70.000 anni fa, si mischia con Neanderthal circa 60.000 anni fa, e poi una parte degli individui prosegue verso est. I loro discendenti raggiungono l’Australia 50.000 anni fa. Esistono ancora troppe incertezze sulle date per valutare correttamente la velocità con la quale questo spostamento ebbe luogo. Nondimeno, si possono dare alcuni ordini di grandezza: in ragione di 4 km all’anno, in 5000 anni i discendenti degli africani hanno percorso 20.000 chilometri!

Quale via hanno imboccato questi gruppi umani? Se guardiamo un planisfero e identifichiamo le popolazioni Negritos, la via che balza agli occhi è quella di un percorso lungo le coste indiane, e poi asiatiche. I gruppi umani avrebbero seguito le rive del mare? In realtà, i ricercatori trovano siti archeologici generalmente a più di 100 km dalle coste, pur tenendo conto delle modifiche subite nel tempo. Dobbiamo dunque escludere la strada di cabotaggio lungo le coste! Queste prime migrazioni verosimilmente hanno seguito le coste, ma nell’entroterra.

Un indizio ci può aiutare a localizzare questa prima via migratoria: i dati genetici mostrano che, lungo il cammino, sapiens ha incontrato l’Uomo di Denisova, il cugino dello stesso ramo dei neandertaliani, incrociandosi con lui. La prova di questo fertile incontro sta nel genoma dei papuasi e degli aborigeni australiani, dove troviamo la più alta percentuale di genoma denisoviano, come abbiamo già rilevato: fino al 6% del genoma degli individui attuali!

In che modo questo mélange si sia verificato resta un enorme punto interrogativo. Possiamo ragionevolmente supporre che Denisova non fosse relegato in Siberia, ma fosse diffuso in un ampio territorio che si estendeva sufficientemente a sud per incrociare la via seguita dai sapiens, i cui discendenti colonizzeranno la Nuova Guinea e l’Australia. In ogni caso, il DNA prova che questo incontro ha dato luogo a un meticciato.

Per terra e per mare

Gli antenati degli aborigeni hanno dunque raggiunto l’estremità orientale dell’Asia via terra, ma poi? Non dimentichiamo che il territorio australiano, per quanto sia grande, è pur sempre un’isola sperduta del Pacifico meridionale. Per capire l’ultimo pezzo della storia della colonizzazione di questo continente bisogna tenere presente il passato geografico della regione. L’Australia, la Tasmania e la Nuova Guinea hanno formato per quasi 100.000 anni un solo e medesimo continente: il Sahul. Ora, questo continente è sempre stato separato dal continente asiatico da un braccio di mare. La fauna e la flora sono del resto ancor oggi piuttosto diverse da una parte e dall’altra di questa frontiera marittima. Le fluttuazioni climatiche hanno esteso oppure ridotto questo braccio di mare, e si stima che all’epoca delle massime glaciazioni, periodi in cui gli oceani erano di minore profondità, restava sempre una zona oceanica di un’ampiezza compresa almeno tra i 30 e i 40 chilometri.

Che aspetto aveva questo paesaggio 50.000 anni fa? Recentemente, alcuni ricercatori sono riusciti a ricostituire gli antichi climi nella regione e a simulare con precisione lo scenario di queste contrade negli ultimi 100.000 anni. Ne hanno tratto due conclusioni. La prima: da una determinata isola era possibile vedere la cima dell’isola successiva. Questa conclusione tiene conto della profondità del mare e dell’altezza delle vette delle isole vulcaniche. Gli antenati degli aborigeni hanno dunque cabotato di isola in isola fino ad approdare in Australia.

Secondo contributo importante dello studio: ricostruendo la forza delle correnti marine, i ricercatori hanno dimostrato che era possibile andare alla deriva per raggiungere la costa del Sahul settentrionale provenendo dal Sunda, il continente asiatico. I fondatori sono dunque approdati in Australia spinti dalle pagaie – o possiamo anche immaginare, chissà, spinti da vele leggere? Il popolamento dell’Australia è la prova più antica di navigazione volontaria!

Questi fondatori erano numerosi? Immaginate individui che si arrischiano ad attraversare bracci di mare di diverse decine di chilometri, avendo come punto di riferimento la cima di una montagna in lontananza. Si trattava di un pugno di avventurieri? In realtà, tenuto conto della diversità genetica attuale delle popolazioni aborigene, non erano pochi individui isolati, ma piuttosto gruppi abbastanza consistenti per potersi riprodurre, sviluppare, dando vita a nuove popolazioni, sopravvissute poi fino ai giorni nostri. Così, fin da quell’epoca, esistevano gruppi sufficientemente organizzati da portare a termine viaggi di tale livello.

L’isolamento delle popolazioni

Sempre sulla base di simulazioni dell’ambiente marino dell’epoca, la colonizzazione dell’Australia sarebbe avvenuta a partire dal nord di Sahul (l’attuale Nuova Guinea). Poi, gli Uomini sarebbero discesi lungo le coste est e ovest dell’antico continente. La Nuova Guinea e l’Australia hanno formato un unico continente fino a che, 9000 anni fa, il riscaldamento climatico provoca un innalzamento delle acque e la separazione delle due isole. Questo evento ha segnato la fine delle migrazioni. Così, i dati genetici mostrano tracce di incroci della Nuova Guinea verso l’Australia prima di questa data. Gli incroci tra l’Asia continentale e la Papuasia, invece, non sono ancora stati stimati con precisione, perché i valori cambiano da uno studio all’altro. Tuttavia, le cifre restano comunque molto ridotte: sia nel caso dei papuasi della Nuova Guinea, sia in quello degli aborigeni dell’Australia, queste due popolazioni sono a lungo rimaste isolate dal resto del mondo. In questo senso, su scala continentale, si tratta di un caso di lunga continuità territoriale di un gruppo umano.

Per la verità, questo isolamento delle popolazioni si fece sentire anche all’interno dell’Australia. Notiamo infatti una differenza genetica tra le popolazioni del nord e del sud, dell’est e dell’ovest. Due fenomeni non esclusivi possono spiegare queste marcate differenze genetiche, che costituiscono il contrassegno di scambi migratori deboli tra popolazioni.

Innanzitutto, un effetto geografico: all’epoca dell’apice glaciale, che data a 20.000 anni fa, l’Australia diventa fredda e si prosciuga, cosicché il deserto centrale limita gli scambi tra le popolazioni.

D’altra parte, gli aborigeni australiani sono noti per essere molto legati al loro territorio, come è attestato dalle loro produzioni artistiche (in particolare le pitture) e dai loro miti, quasi esclusivamente centrati su rappresentazioni simboliche della terra cui appartengono. Questo popolo ha perciò sviluppato un insieme estremamente sofisticato di regole matrimoniali, a un punto tale che gli antropologi lo considerano come il sistema più complesso del mondo, capace di attirare anche l’attenzione dei matematici. Orbene, queste regole di parentela comportano scambi limitati tra popolazioni distanti.

C’è tuttavia un problema: sembra difficile immaginare che le regole di parentela sopravvissute e i miti attuali siano rimasti identici per millenni… Sarà possibile un giorno leggere la storia degli spostamenti interni nel genoma degli aborigeni? A complicare il raggiungimento di questo obiettivo c’è un ostacolo: le popolazioni aborigene hanno subito spostamenti forzati. Sembra dunque piuttosto difficile mettere a punto l’analisi precisa delle migrazioni in Australia.

La colonizzazione del nord

L’Uomo ha dunque raggiunto l’Oceania tra i 60.000 e i 50.000 anni a.C. Ma era il primo bipede a mettere piede in isole così lontane? No. In almeno tre luoghi, l’Uomo moderno è stato preceduto da un lontano parente, appartenente a un ramo oggi estinto della specie umana. A nord delle Filippine, sono stati esumati nel 2018, nella regione di Kalinga, alcuni oggetti forgiati dall’Uomo e ossa di animali recanti tracce di taglio. Orbene, queste tracce di attività sono state datate a circa 700.000 anni fa. Più recentemente, nel 2019, nuovamente nelle Filippine, 13 resti fossili scoperti nella grotta di Callao sono stati attribuiti alla nuova specie chiamata Homo luzonensis e datata tra 50.000 e 67.000 anni fa, una specie che abbiamo già incontrato.

Se qui sono stati trovati solo pochi resti umani associati a questa presenza, i paleontologi sono stati più fortunati nell’isola di Florès, una delle più orientali dell’Asia del sud-est insulare. L’isola di Florès è bagnata dal Pacifico, a più di 300 km dal continente. Essa mostra di essere stata occupata a lungo da individui appartenenti alla specie Homo, in un periodo compreso tra i 700.000 anni a.C. e i 60.000-40.000. Abbiamo già segnalato in precedenza questi Uomini di bassa statura. In un primo tempo, essi sono stati assimilati a Homo sapiens affetti da una malattia genetica. Poi, a mano a mano che i fossili di caratteristiche simili si moltiplicavano, si è dovuto rifare i conti – non era possibile che fosse malata un’intera popolazione di individui! In realtà, analisi morfometriche ulteriori hanno accostato questi individui all’Homo erectus. Si tratterebbe dunque di discendenti degli Homo erectus del continente. Appartati in quest’isola, essi avrebbero avuto un’evoluzione verso una forma nana, quella che oggi chiamiamo nanismo insulare.

Del resto, anche le popolazioni umane attuali dell’isola di Florès sono di bassa statura: mediamente, gli individui sono alti 1,45 m. Uno studio del loro genoma ha rivelato che essi non discendono neppure dagli Uomini preistorici di Florès. Infatti, vi figurano tracce di DNA di Denisova e di Neanderthal, come in tutte le popolazioni di questa regione, ma non vi appare nessuna traccia di DNA di un’altra specie antica. Quanto ai resti dell’Uomo fossile di Florès, per il momento nessuna équipe è purtroppo riuscita a estrarne del DNA, a causa del fatto che sotto i tropici il materiale genetico si conserva male.





60.000 anni a.C.
Gli antenati dei Pigmei in Africa

Nella stessa epoca in cui gli aborigeni raggiungevano l’Africa, lontano da lì, sul continente che ha visto nascere l’Uomo moderno, altri cacciatori-raccoglitori si separavano dal resto delle popolazioni africane: gli antenati dei Pigmei. Conosco particolarmente bene questo gruppo per avervi dedicato numerose missioni. Se i Pigmei sono così interessanti per gli studiosi di genetica e di etnologia, è anche perché sono i sopravvissuti di un modo di vita in via di estinzione, fondamentale per comprendere la nostra evoluzione.

Infatti, a partire dalla comparsa della nostra specie fino a solo 10.000 anni fa, cioè nel corso della parte essenziale della nostra evoluzione, noi abbiamo vissuto sostanzialmente come loro: la nostra sussistenza era fondata sulla caccia, sulla pesca e sulla raccolta. I Pigmei, come gli altri gruppi di cacciatori-raccoglitori che ancora esistono, non sono certamente i duplicati dei nostri antenati. E tuttavia offrono un punto di riferimento per comprendere il nostro modo di vita di un tempo. È questa una delle ragioni che mi ha spinto nel 2011 a salire su un aereo per l’Africa centrale.

Dopo lo sbarco a Yaoundé, la capitale del Camerun, e dopo diverse ore in una vettura 4 x 4 nella boscaglia, eccomi giunta in un villaggio di capanne. Sono nel paese di Tikar, dal nome di uno dei popoli camerunensi. I Pigmei vivono in questa regione, ma hanno la loro storia. Sono accompagnata da un collega per una missione «di ritorno». Il che significa che siamo qui per render conto di ricerche che conduciamo da anni sulle popolazioni pigmee dell’Africa centrale. Nei giorni precedenti, avevamo già esposto l’essenziale dei risultati nella capitale durante un meeting. Ora è la volta delle popolazioni locali. Ci rechiamo in alcuni villaggi pigmei dove tre anni prima il mio collega era venuto per raccogliere campioni dalle popolazioni.

Battezzati da Omero

Ma con il termine Pigmei, chi designiamo esattamente? Si tratta in realtà di un insieme piuttosto disparato di popolazioni che hanno più o meno conservato il loro modo di vita tradizionale di cacciatori-raccoglitori. Calcolate in almeno una quindicina, esse si distribuiscono lungo una fascia che si estende dal Gabon all’Uganda passando per il Camerun, la RDA (Repubblica democratica del Congo) e la RCA (Repubblica centro-africana). I Pigmei hanno in comune un tratto fenotipico: la bassa statura. Nella maggior parte delle popolazioni pigmee, gli uomini misurano 1,50 metri e le donne 1,45. È stato Omero, il padre dell’Odissea, ad aver raccolto queste popolazioni sotto una stessa denominazione significante «alto un cubito», benché non esistano propriamente parlando gruppi pigmei: gli individui di queste differenti popolazioni di bassa statura si chiamano, nel loro linguaggio, Kola, Bongo, Aka e Baka.

È difficile ricostruire la storia di gruppi di cacciatori-raccoglitori quando tali popolazioni non hanno tradizione scritta. Alcuni linguisti si sono cimentati nell’impresa di comprendere la discendenza dei Pigmei, pensando di poter tornare indietro nel tempo grazie alla lingua. Purtroppo, le loro ricerche hanno mostrato che ogni gruppo parla un idioma specifico: non esiste una lingua pigmea. In realtà, ogni comunità si esprime in una lingua spesso affine a quella degli abitanti non pigmei dei villaggi vicini. Nondimeno, mettendo a raffronto i reperti tecnici, come la caccia dei Pigmei occidentali con quelli orientali dell’Africa centrale, si sono scoperte tracce di un sostrato comune. Si tratta del residuo di un’antica lingua pigmea? È la prova di un’origine comune a queste popolazioni?

Il progetto che abbiamo allestito aveva lo scopo di conoscere meglio i diversi gruppi pigmei e la loro storia grazie alla genetica… Esso richiedeva di percorrere l’Africa centrale al fine di estrarre e raccogliere il maggior numero possibile di campioni dagli individui. Fortunatamente, se la genetica è recente, altre discipline scientifiche studiano i Pigmei da diversi decenni, e alcuni ricercatori ci sono serviti da apripista per incontrare le popolazioni, in particolare colleghi etnologi del nostro laboratorio al Museo dell’Uomo.

Quali conoscenze in particolare ci avevano fornito gli etnologi sui Pigmei? Avevano rilevato numerosi tratti strabilianti, a cominciare dal fatto che i Pigmei formano gruppi senza capi, fondati su sistemi egualitari di redistribuzione dei prodotti della caccia. Questa tendenza verso l’uguaglianza si ritrova anche nei rapporti uomo-donna: i padri si impegnano molto nella cura dei bambini. È questa, del resto, una delle situazioni che mi ha più colpito durante il nostro ritorno nel villaggio pigmeo: un pomeriggio arriviamo al villaggio; su una panca sono seduti gli uomini, che portano tutti i bambini tra le braccia, mentre più in là, in gruppo, le donne chiacchierano fra loro e fumano.

Medici e stregoni

Un’altra caratteristica dei Pigmei è la loro ottima conoscenza della foresta tropicale. Essi praticano cacce in gruppo alle quali partecipano le donne (salvo la caccia all’elefante, riservata all’uomo), e pescano in modo individuale o collettivo. La foresta, grazie alla caccia e alla raccolta, procura l’essenziale del regime alimentare, anche se attualmente, e ormai da due o tre secoli, i cacciatori-raccoglitori scambiano prodotti alimentari (farinacei coltivati) con le popolazioni non pigmee che praticano l’agricoltura.

Un altro punto degno di nota: gli scambi rilevanti con le popolazioni non pigmee dello stesso ecosistema, dal punto di vista sia economico (prodotti della foresta, scambiati con utensili di ferro o con vasi di terracotta o anche con prodotti dell’agricoltura) sia sociale (scambi rituali, iniziazioni comuni…). Gli apparentamenti linguistici riflettono i legami sociali. Ci sono invece pochissimi matrimoni tra Pigmei e popolazioni confinanti. Per finire, gli etnologi ci hanno insegnato che i Pigmei, presso altri abitanti della regione, si sono guadagnati la fama di medici e stregoni eccezionali, e di conoscitori degli usi medicinali di svariate piante.

Dopo gli etnologi, era la volta dei genetisti. Basandomi su queste conoscenze e competenze, a mia volta elaboro un progetto che riunisce etnologi e genetisti. Uno dei miei studenti, genetista, sarà responsabile, a monte delle analisi, della campionatura sul terreno assieme agli etnologi. A conclusione di una campagna estenuante – bisogna immaginare le condizioni climatiche, le difficoltà di trasporto e i problemi di sicurezza in determinati luoghi… –, questo studente, divenuto nel frattempo mio collega, è riuscito nella prodezza di portare con sé campioni di più di sei gruppi di Pigmei. Per ciascuno di questi gruppi, egli ha ottenuto il DNA di diverse popolazioni. Questa campionatura è talmente esaustiva che servirà in seguito per molte altre analisi, al di là della storia di queste popolazioni.

Ritornati a Parigi, viene il momento delle analisi genetiche. Che informazioni ci forniscono? In primo luogo, abbiamo potuto provare che le popolazioni pigmee condividono un’origine comune. I loro antenati si sono separati dalle popolazioni destinate a divenire gli attuali abitanti dei villaggi circa 60.000 anni fa. Poi i Pigmei dell’ovest e quelli dell’est dell’Africa hanno iniziato a volare ciascuno con le proprie ali, circa 20.000 anni fa. Qual è la causa di questa diramazione? Una ipotesi è di ordine climatico: a quell’epoca, a mano a mano che l’Africa diventava più arida, la foresta equatoriale si frammentava assieme alle popolazioni.

A partire da questo momento, sotto il profilo genetico, gli scambi tra est e ovest diventano sempre più rari. Questo risultato è di una certa importanza, perché tra i Pigmei dell’est e quelli dell’ovest dell’Africa esistono grandi somiglianze nelle tecniche di caccia, di raccolta, e anche nella musica. Come mai questi due gruppi possono essere culturalmente così affini e geneticamente tanto distinti? In realtà, come vedremo in seguito, non è raro trovare una simile scissione tra genetica e cultura: differenze genetiche rilevanti possono essere associate a similarità culturali o viceversa. Ma come spiegare la storia particolare dei Pigmei? Circa 20.000 anni fa, le tecniche di caccia e di pesca erano ben consolidate, cosicché successivamente non sono più cambiate, oppure ci sono stati in seguito scambi di ordine tecnico tra i due gruppi, ma senza rapporti intimi tra individui?

Sorprese genetiche

Questa ricostituzione di una parte della storia delle popolazioni pigmee è possibile unicamente grazie alla genetica. La ragione è semplice: da un lato, i Pigmei non lasciano tracce scritte o in forme rilevanti, dall’altro, il terreno acido della foresta equatoriale non conserva granché delle ossa antiche… In particolare, la scienza permette di capire come un modo di vita, quello di cacciatori-raccoglitori, possa influire sulla diversità genetica delle popolazioni. Uno dei risultati rilevanti è che queste popolazioni differiscono geneticamente le une dalle altre molto più di quanto accade fra popolazioni di agricoltori. Così, vi sono più disparità genetiche tra due popolazioni pigmee che tra una popolazione dell’Europa e una popolazione dell’Asia continentale!

In realtà, questa stranezza riflette il fatto che l’unità di base nei Pigmei, ossia il gruppo nel quale ci si riproduce, è di piccole dimensioni. Il «villaggio» o l’insieme degli accampamenti conta circa 200-300 individui adulti. Inoltre, gli scambi matrimoniali tra gruppi di popolazioni pigmee sono piuttosto limitati. Orbene, quando una popolazione è costituita da un numero ridotto di individui, essa evolverà rapidamente per effetto di deriva genetica. In altri termini, le frequenze delle varianti genetiche cambieranno rapidamente da una generazione a quella successiva, sulla base del caso.

Ad esempio, in una piccola popolazione, se una variante genetica è portata da uno o due individui, il fatto di ritrovarla nella generazione successiva e con quale frequenza dipende direttamente dalla sopravvivenza, dal numero di bambini che l’avranno o dagli individui portatori della variante, e quindi dal caso con cui ogni cromosoma si trasmette. Al contrario, in una popolazione di maggiore consistenza, la variante a frequenza uguale è portata da un maggior numero di individui. Il rischio insito in ogni storia di vita viene così compensato. In altre parole, la frequenza varia poco da una generazione a quella successiva.

Questa evoluzione per deriva genetica più accentuata nelle popolazioni di numero limitato comporta delle differenze tra di esse: ognuna evolve in modo aleatorio e diventa differente dalle altre. Così, le popolazioni costituite da pochi individui tendono a differenziarsi più rapidamente le une dalle altre rispetto a quanto non avvenga per le popolazioni più numerose (una grande migrazione tra popolazioni può naturalmente compensare questa tendenza). Ora, a partire dall’analisi delle popolazioni di Pigmei, si è potuto stimare che gli scambi genetici tra di esse sono relativamente ridotti. Ci troviamo di fronte a risultati abbastanza sorprendenti: anche se i Pigmei hanno un territorio di caccia-raccolta piuttosto vasto, dell’ordine di 50 km per 50, la loro riproduzione resta geograficamente molto localizzata. I dati genetici permettono di affermare che, in generale, i figli vivono in un raggio di 10-15 km entro l’area dove abitavano i loro genitori.

Musicisti impareggiabili

Così, i dati genetici forniscono informazioni sulla consistenza effettiva delle popolazioni umane, sui livelli e le modalità degli scambi. Ma non è tutto: oltre che interessanti per la conoscenza delle popolazioni pigmee, questi studi dettagliati sono importanti come riferimento per capire i modi di vivere delle popolazioni di cacciatori-raccoglitori in epoca paleolitica sull’insieme del pianeta.

Ciò non significa tuttavia che i Pigmei siano residui di popolazioni che da questo periodo in poi abbiano cessato di evolversi. In seguito, come tutte le popolazioni umane, hanno proseguito la loro evoluzione genetica e culturale. Peraltro, sono diventati famosi presso i musicologi. I Pigmei possiedono infatti tecniche di canto, repertori musicali estremamente sofisticati. In particolare, conoscono in modo perfetto il contrappunto, una forma un tempo portata ai massimi livelli da J.S. Bach e ritenuta, fino ad oggi, come il non plus ultra della musica europea!

L’interesse dei musicologi per i Pigmei risale agli anni Settanta, in un’epoca in cui alcuni credevano ancora che esistessero stadi di evoluzione nella società, che le società passassero dalle meno evolute alle più evolute e che le prime fossero costituite da cacciatori-raccoglitori viventi in gruppi, e le ultime da cacciatori-raccoglitori viventi in gruppi sociali dotati di uno Stato, ovviamente! Si credeva inoltre che uno stadio intermedio fosse costituito dagli agricoltori o dagli allevatori riuniti in tribù, sotto la guida di un capo. Orbene, con i Pigmei, appare chiaro che una società può essere meno progredita in un ambito (ad esempio nella tecnologia moderna), ma più performante in altri ambiti – in questo caso, nella musica. In altre parole, non ci sono società più evolute di altre, ma società che seguono vie differenti.

Attualmente resta poco delle popolazioni umane di cacciatori-raccoglitori sul pianeta. Oltre agli Aborigeni dell’Australia e ai Pigmei dell’Africa centrale, ci sono anche i Khoe-San dell’Africa australe, che parlano soprattutto lingue click, gli Eschimesi della Groenlandia e dell’Artico, e i Negritos in Asia. In generale, queste popolazioni occupano spazi abbastanza ampi per esercitare l’allevamento e l’agricoltura: questi individui sono in qualche modo respinti negli angoli del pianeta e mostrano la straordinaria adattabilità della nostra specie ad ambienti estremamente vari.

Per vivere in contesti del genere, le popolazioni umane non hanno solo sviluppato abilità tecniche, ma si sono anche adattate biologicamente. Così, un’analisi della selezione nel genoma degli Aborigeni australiani mostra che l’evoluzione ha selezionato in loro geni implicati nel livello di urato del siero, segno di un adattamento favorevole alla disidratazione, e geni in grado di intervenire nel sistema tiroideo, conseguenza di un adattamento al freddo del deserto. Allo stesso modo, nei cacciatori-raccoglitori del sud-ovest dell’Africa, i Khoe-San, le analisi dei genomi mostrano adattamenti di geni implicati nella morfologia, nello sviluppo dello scheletro e nel metabolismo.

Nei Pigmei dell’Africa centrale, la scarsa statura è un adattamento alla vita nella foresta umida tropicale, ma non si conoscono ancora tutti i geni implicati. Se sono stati scoperti alcuni rari geni legati alla bassa statura, un gran numero di essi resta da scoprire. Al di fuori di questi adattamenti, in qualche modo specifici di ogni regione del mondo, le popolazioni di cacciatori-raccoglitori presentano tutte le modificazioni genetiche implicate nel sistema immunitario: ogni popolazione umana ha dovuto adattarsi al lotto di patogeni proprio di ogni ambiente. Del resto, tra i rari geni ricevuti da Neanderthal e che sono stati conservati nel nostro genoma, molti rientrano nel campo del nostro sistema immunitario.





40.000 anni a.C.
Homo sapiens arriva in Europa

I fossili più antichi d’Uomo moderno ritrovati in Europa risalgono a 40.000 anni fa. In Italia, sono denti dapprima attribuiti a neandertaliani, poi a Homo sapiens. Essi sono stati esumati nella Grotta del Cavallo. In Romania, altre ossa sono state scoperte nel sito di Peştera cu Oase (la «grotta con le ossa») risalente tra i 40.000 e i 35.000 anni a.C. In Francia, i resti umani più antichi sono emersi dal terreno del sito di Cro-Magnon, un rifugio roccioso (cros significa «infossato» in occitano) situato in Dordogna. Hanno un’età tra i 28.000 e i 30.000 anni.

Come altrove sul pianeta dell’epoca, questi primi europei erano cacciatori-raccoglitori. E come in Africa più di 70.000 anni fa, i primi europei sviluppano una cultura simbolica, elaborano una notevole arte parietale e confezionano oggetti molto complessi. Una delle più belle opere della preistoria, la celebre «Venere di Lespugue», dalle forme prosperose e ben tornite, risale a 23.000 anni fa e sembra di una stupefacente modernità. Ho sempre trovato straordinario che oggetti fabbricati da umani così lontani nel tempo possano continuare a emozionare ancor oggi. Come se, attraverso il tempo, noi condividessimo gli stessi gusti estetici.

Piccoli gruppi

Che fattezze avevano questi uomini? E in primo luogo, quanti erano? La conoscenza ben documentata dei siti preistorici in questi ultimi anni è andata di pari passo con la realizzazione di numerosi studi di DNA antico. Beneficiando di condizioni climatiche clementi, l’Europa in realtà rappresenta uno dei migliori terreni di lavoro per i paleogenetisti che vogliano studiare il DNA antico (il calore deteriora il DNA). Queste ricerche non hanno per nulla cambiato la storia della colonizzazione dell’Europa, già ben nota agli studiosi della preistoria. In compenso, hanno fornito preziose informazioni su questi primi europei, in particolare sul fatto che essi vivevano nelle steppe in piccoli gruppi.

Infatti, disponiamo ora di DNA sufficiente per stimare i livelli di differenze genetiche tra popolazioni. E quello che ne risulta è affascinante: le popolazioni dell’ovest contrastano sul piano del DNA con quelle dell’est europeo. Tale risultato giunge un po’ inatteso, perché su scala continentale domina una certa omogeneità culturale. Ad esempio, a partire da 30.000 anni fa si diffondono in tutta Europa statuette antropomorfe. Questo paradosso tra prossimità culturale e fossato genetico non vi ricorda qualcosa? I Pigmei, naturalmente, anche loro separatisi in due sottogruppi con le stesse abitudini di caccia, ma dai genomi distinti.

Questo avvicinamento è stato quantificato: se confrontiamo il fossato genetico che separa le popolazioni dei primi europei, le differenze sono certo forti, rispetto a quelle esistenti tra la maggior parte delle popolazioni attuali su una stessa scala geografica, ma sono equivalenti a quelle che ritroviamo tra popolazioni di cacciatori-raccoglitori. Cosa dedurne? Che i primi europei avevano un’organizzazione sociale paragonabile a quella dei cacciatori-raccoglitori attuali: vivevano in piccoli gruppi (poche decine di individui) e si mischiavano, grazie ai matrimoni, con una popolazione globale dell’ordine di qualche centinaio di uomini e di donne. Il che non comporta, ad esempio, una mobilità ridotta per quanto riguarda la caccia.

Identikit dei primi europei

Anche se è possibile descrivere la statura e la morfologia dei primi europei sulla base dello scheletro, le ossa evidentemente non ci dicono nulla sul loro aspetto fisico. Che colore di pelle avevano? E gli occhi, i capelli, di che colore erano? In alcuni film, come ad esempio La Guerra del fuoco e nei documentari, i primi sapiens europei sono sempre stati rappresentati come uomini bianchi. Ebbene, gli sceneggiatori dovranno rivedere i loro appunti, perché alcuni ricercatori del Museo di storia naturale di Londra hanno scoperto che, anche fino a un periodo tardo della loro storia, gli europei erano piuttosto di pelle scura e con gli occhi azzurri!

Se ben ricordate, la notizia suscitò clamore sui media nel 2018. Per giungere a questa conclusione, gli scienziati hanno studiato il DNA dell’Uomo di Cheddar, lo scheletro più completo e più antico della Gran Bretagna, che oggi i visitatori possono ammirare esposto in una teca. Ma come hanno dedotto questo risultato dal DNA? In realtà, il colore della pelle dipende essenzialmente dalla quantità di melanina, un pigmento presente nelle cellule dell’epidermide. Un colore di pelle scuro, ricco di melanina, è più adeguato agli ambienti soleggiati, mentre una carnagione chiara conviene meglio alle latitudini elevate, dove la luce batte di meno. Perché? Perché la melanina permette di proteggersi contro i raggi ultravioletti che distruggono le folates, nutrimenti indispensabili alla divisione cellulare, aventi un ruolo primordiale nell’embriogenesi (la costruzione del sistema nervoso) e nella spermatogenesi. Quando il sole picchia, meglio perciò avere la pelle scura, perché la melanina blocca la maggior parte dei raggi UVA (il tipo di UV prevalente)!

Per contro, l’interesse di avere la carnagione chiara alle alte latitudini è un’altra: gli UVB penetrano più profondamente nella pelle e catalizzano perciò la produzione di vitamina D. Ora, una persona priva della quota di vitamina D richiesta dal suo metabolismo, si espone a un rischio di rachitismo. Niente di sorprendente, quindi, se queste due esigenze fondamentali dei nostri organismi (proteggersi dagli UVA e produrre la vitamina D) spiegano perché la sfumatura dei colori della pelle attuale segua la mappa del sole.

Adattarsi all’esposizione solare

Fin dalla sua origine africana, la maggior parte della storia evolutiva della nostra specie si è svolta in ambienti diversificati, in un clima tropicale e/o subtropicale, ma in zone fortemente soleggiate. Così, i primi sapiens apparsi in Africa erano di pelle scura. Nel genoma degli africani rintracciamo adattamenti a tale esposizione solare. Essi risalirebbero a circa 1,2 milioni di anni fa, data nella quale stimiamo che i peli che ci proteggevano dal sole siano scomparsi.

In seguito, durante la colonizzazione dell’Europa, i primi sapiens hanno incontrato ambienti meno soleggiati. Sono state allora selezionate mutazioni in grado di procurare un colore della pelle più chiaro. Benché si ritenga che 150 geni siano implicati nella produzione di melanina, oggi sono identificati diversi geni capaci di spiegare una parte delle differenze di colore della pelle (al di fuori dell’abbronzatura). Fondandoci sulle nostre conoscenze delle popolazioni europee attuali, possiamo cercare di immaginare i colori di pelle dei primi europei. Questo esercizio ha dei limiti: non è escluso che questi Uomini siano stati portatori di variazioni genetiche implicate in un colore di pelle inesistente nelle popolazioni attuali. Nondimeno, due geni sono noti per il loro effetto rilevante sul colore della pelle più chiara delle popolazioni europee: SLC24A5 e SLC45A2.

Una decina scarsa di resti umani (tra cui quelli del rifugio di Villabruna, in Italia, e quelli di Dolní Věstonice, nella Repubblica Ceca) offrono un DNA di qualità sufficiente per cercarvi varianti di questi geni. Grazie a tali studi, si è riusciti a stabilire senza ambiguità che i primissimi europei dell’ovest erano di pelle scura, cosa che ci aspettavamo dal momento che noi veniamo dall’Africa… Ma cosa è accaduto dopo?

Prima degli studi sul DNA antico, si pensava che la selezione per un colore di pelle più chiaro fosse iniziata a partire dall’arrivo di questi Uomini in Europa. Poi i ricercatori del Museo di storia naturale di Londra hanno mostrato che il colore scuro della pelle è perdurato fino a un’epoca tarda della preistoria. In realtà, l’Uomo di Cheddar visse 9100 anni fa (il popolamento dell’Inghilterra avvenne in ritardo rispetto al resto del continente). Dunque, a quest’epoca, alcuni europei avevano ancora la carnagione nettamente abbronzata. E questo colore scuro si ritrova fino a 5700 anni fa, come è stato da poco provato da… un «chewing-gum» in resina di betulla contenente il DNA di una donna della Danimarca.

Il mistero del colore degli occhi

I paleogenetisti non si sono fermati al colore della pelle. Sono anche riusciti a determinare in parte il colore degli occhi, studiando le varianti genetiche di un gene chiamato HERC2, una variazione del quale determina gli occhi azzurri. Con una conclusione netta: il colore azzurro era la norma fra i primi europei. La mutazione sarebbe apparsa circa 40.000 anni fa. In breve, pelle scura e occhi azzurri: ecco l’identikit dei primi europei. Un’associazione di fattezze piuttosto atipica per noi oggi – le modelle che li sfoggiano sono in prima pagina sulle riviste di moda!

Nondimeno, sarebbe sbagliato credere che tutti gli abitanti dell’Europa avessero lo stesso aspetto. La transizione verso una pelle chiara si effettua in modo asincronico su tutto il continente. Una delle mutazioni che assegnano alla pelle un colore chiaro è stimata essere apparsa circa 29.000 anni fa, potenzialmente a est dell’Europa o in Medio Oriente, cioè molto prima dell’Uomo di Cheddar e della sua pelle scura; nuove ricerche si renderanno necessarie per individuare meglio la zona geografica interessata.

Così, pur tardivamente, alla fine del Paleolitico, nel periodo chiamato Mesolitico (da 9000 a 6000 anni fa), si continua a notare una differenza tra gli europei dell’ovest, dotati di pelle nera e occhi azzurri, e quelli dell’est: ad esempio, un resto umano di Carelia (una Repubblica russa situata a sud della Finlandia) porta una forma di uno dei due geni chiari e l’altro scuro. Questo individuo sarebbe stato dotato di una carnagione intermedia e di occhi scuri. Allo stesso modo, il Samaritano delle steppe degli Urali aveva gli occhi azzurri e la pelle chiara. Forse anche i capelli biondi. Così, i cacciatori-raccoglitori dell’est avrebbero avuto la pelle più chiara dei loro parenti dell’est.

Dimmi cosa mangi…

Come spiegare queste disparità tra un’area e l’altra? In realtà, non è unicamente il sole a influire sul colore della pelle, ma anche l’alimentazione. Così, gli eschimesi attuali, che vivono nel Grande Nord e che ci aspetteremmo di pelle molto chiara, hanno in realtà una pelle relativamente scura. Questo si spiega con un’alimentazione ricchissima di vitamina D proveniente dai prodotti del mare (consumano in particolare mammiferi marini), capace di diminuire la pressione di selezione esercitata sull’epidermide.

Allo stesso modo, l’alimentazione dei primi europei sarebbe stata ricca di vitamina D grazie all’olio di pesce, alla carne di mammiferi marini e a quella della renna. In definitiva, il processo di chiarificazione della pelle sarebbe veramente iniziato quando l’alimentazione divenne meno ricca di vitamina D. Alcuni stimano che sia stato necessario un periodo compreso tra i 15.000 e i 10.000 anni, perché questa metamorfosi giungesse a termine. Sappiamo infatti che, in via generale, esiste sempre un divario temporale significativo tra l’inizio di una pressione selettiva e l’aumento di frequenza rilevabile nel tratto genetico corrispondente. Perciò, la corsa è stata avviata prima.

Se aveste viaggiato in Europa 10.000 anni fa, avreste così incrociato individui dall’aspetto molto diverso, ivi compresi… Uomini dai capelli rossi. Si comincia solo adesso a conoscere la storia di questo colore dei capelli, che è sempre stato affascinante, pur se raro. Questo colore è anche dovuto ai pigmenti di cui parlavo prima. Le melanine intervengono infatti non solo sul colore della pelle, ma anche sul colore dei capelli, dei peli e degli occhi. Ora, esistono due forme di melanina: l’eumelanina, la cui quantità influisce nel dare il colore alla pelle più o meno scura, e la feomelanina, il cui colore va dal giallo al rosso.

Una persona dai capelli neri avrà più eumelanina, mentre un’altra dai capelli biondi o rossi avrà principalmente feomelanina. Ed è proprio la feomelanina, presente sotto forma di particelle nella pelle, a provocare le macchie di rossore. Il rossore è codificato essenzialmente da un gene: il gene MC1R. Si stima che le mutazioni che assegnano un colore rosso all’Uomo moderno siano apparse tra i 100.000 e i 50.000 anni fa.

È stato suggerito che noi avremmo potuto ereditare questo colore attraverso gli incroci con Neanderthal, perché, nel DNA di due individui neandertaliani, è stata ritrovata una forma di gene MC1R di colore verosimilmente rosso. Tuttavia, non si tratta della stessa mutazione dei rossi attuali, ma di una forma di gene completamente diversa. Inoltre, questa mutazione è stata identificata in un solo individuo Neanderthal fra tutti quelli il cui DNA è stato analizzato. È bene dunque procedere con prudenza!

Possiamo presumere il colore della pelle di Neanderthal? La ricerca è complessa: conosciamo solo le varianti genetiche che spiegano le differenze di colore della pelle delle popolazioni contemporanee. Orbene, possiamo già constatare in queste ultime che diverse mutazioni sono implicate nello stesso fenotipo. Si tratta, ad esempio, di mutazioni distinte, attualmente conosciute per il colore più chiaro della pelle delle popolazioni europee e asiatiche.

Non è perciò escluso che altre mutazioni si siano presentate in passato e abbiano avuto effetti sul fenotipo. Fra le mutazioni coinvolte nel colore della pelle che conosciamo nell’Uomo moderno, la maggior parte di quelle implicate nel colore chiaro della pelle in Europa o in Asia sono troppo recenti per essere state portate da Neanderthal: esse sono appannaggio di sapiens. Quelle, più antiche, scoperte in Africa, associate a colori più chiari di pelle per alcuni, e più scuri per altri, si ritrovano in Neanderthal. Su questa base, si può quindi dedurre solo un colore di pelle intermedio. Ma, attenzione, è molto probabile che Neanderthal abbia posseduto mutazioni tutte sue di cui non conosciamo gli effetti!

Un segno di bellezza?

Perché ci sono uomini dai capelli rossi nell’Europa preistorica? Al di là del fatto che una mutazione nel gene MC1R conferisce un colore di pelle più chiaro, e procura perciò un vantaggio per l’assimilazione della vitamina D, è difficile immaginare perché la natura abbia favorito la comparsa di questo colore di capelli. La stessa domanda vale per gli occhi azzurri. A meno che non si tratti di argomenti di tipo seduttivo. Fin dal 1881, in La Discendenza dell’Uomo e la selezione naturale, Darwin proponeva un’alternativa alla selezione naturale per spiegare il piumaggio stravagante di certi uccelli. Infatti, se prendiamo in considerazione un pavone maschio, possiamo constatare il carattere molto vistoso delle sue piume: niente di meglio per segnalare la sua presenza a un predatore! Se almeno tutta quella prestanza gli offrisse un vantaggio durante la fuga… Come spiegare questo paradosso evolutivo?

Per Darwin e per i biologi moderni, la soluzione risiede nella scelta del partner: presso i pavoni, le femmine preferiscono i maschi in possesso delle piume più belle. Lo svantaggio che questo tratto conferisce nella lotta per la sopravvivenza è compensato da un vantaggio sessuale nei confronti delle femmine. A priori questa teoria potrebbe reggere, ma solleva una nuova questione: perché le femmine scelgono proprio quei pavoni, certo più belli, ma meno adatti a proteggerle?

Due idee non esclusive spiegano questa scelta. La prima è abbastanza semplice: le femmine che prediligono i più bei pavoni avranno nella loro discendenza maschi con le piume più belle, i quali a loro volta saranno scelti dalle femmine della generazione successiva e perciò si riprodurranno meglio. Un’altra ipotesi, detta dell’handicap, potrebbe essere la seguente: un pavone che riesce a sopravvivere fino all’età adulta con belle grandi piume è un individuo in possesso di buoni geni, sufficienti in tutti i casi per compensare l’handicap delle lunghe piume. Scegliendo questo maschio, le femmine assicurerebbero insomma un patrimonio genetico promettente per la loro progenie.

Quanto a sapere come stanno le cose per l’uomo… L’importanza della preferenza evolutiva di certe fattezze facenti leva sull’aspetto è nondimeno un’ipotesi ragionevole. E potrebbe spiegare bene il colore dei capelli rossi o gli occhi azzurri. Sono semplicemente caratteristiche che probabilmente sono state favorite dalla scelta del partner sessuale. Potrebbero così essere aumentate di frequenza nel corso delle generazioni, senza diventare per questo un vero beneficio per le popolazioni…

Questa preferenza sessuale potrebbe anche spiegare alcune fattezze per le quali è difficile concepire un vantaggio. Ad esempio, la barba, frequente soprattutto nelle popolazioni europee, o anche gli occhi a mandorla in Asia. Non è vietato immaginare che l’accoppiamento tra sapiens e Neanderthal sia stata la conseguenza di una molla di tal genere: è certo possibile che Monsieur Neanderthal abbia sedotto Madame sapiens grazie al suo aspetto!





40.000 anni a.C.
E intanto in Asia…

Mentre sapiens penetrava in Europa, altri Uomini moderni avanzavano sul continente asiatico. Ma prima di raccontare in modo dettagliato questa nuova avventura, l’archeologia ci impone di fare un passo indietro. Perché gli archeologi hanno scoperto resti fossili che testimoniano una presenza sapiens molto antecedente a 40.000 anni a.C.: ossa di Uomini moderni trovate in Cina nelle grotte di Fuyan risalirebbero a un periodo fra gli 80.000 e i 120.000 anni a.C.; alcuni resti esumati in Laos risalirebbero a 60.000 anni a.C., e altri sull’isola di Sumatra a un periodo tra i 63.000 e i 73.000 anni a.C. Questo per quanto riguarda le informazioni basate sui fossili. E la genetica? Qui casca l’asino, perché essa racconta una storia completamente diversa.

Primo elemento che costringe a riscrivere lo scenario dell’archeologia: oggi, gli abitanti dell’Asia continentale sono geneticamente più vicini agli europei di quanto lo siano gli australiani, anche loro provenienti dalle prime colonizzazioni verso est dopo l’uscita dall’Africa. Sulla base dei dati ricavati dal DNA, la separazione tra australiani ed euroasiatici viene datata all’incirca al 60.000 a.C., mentre la separazione Asia-Europa sopraggiunge 20.000 anni dopo.

Ma non è tutto. I paleogenetisti hanno anche dimostrato che gli asiatici continentali hanno pochissimi genomi di Denisova (il cugino di Neanderthal), mentre gli australiani ne possiedono fino al 6%. A rifletterci bene, questi due punti – le incoerenze di datazione e l’influenza denisoviana – vanno nella stessa direzione: ci sarebbe stata una prima ondata di popolamento di sapiens verso est, che avrebbe raggiunto l’Australia circa 50.000 anni a.C. Lungo il cammino, questi Uomini si sarebbero incrociati con Denisova. Successivamente sarebbe seguita una seconda ondata, all’incirca nel 40.000 a.C., dirigendosi questa volta verso l’Asia continentale.

Senza discendenza

La data di 40.000 anni a.C. è recente, se si parla di resti paleoantropologici, ma è assolutamente probabile che questi antichi umani non abbiano lasciato alcun discendente ai nostri giorni. Per fare un esempio europeo, noi sappiamo che gli individui ritrovati nella «Grotta delle ossa» (Peştera cu Oase), in Romania, non hanno discendenti fra le popolazioni attuali. Non è escluso che gli antichi resti asiatici siano andati incontro alla stessa sorte. Ma verrà un giorno in cui ne saremo sicuri? Per il momento, i tentativi di estrarre DNA da tali resti sono falliti e rimarranno forse per sempre vani, tanto è degradato il materiale genetico.

Riassumiamo. Homo sapiens si sarebbe cimentato per due volte, a dir poco, nella colonizzazione della Terra a partire dal Medio Oriente. Schematicamente, dopo la prima ondata migratoria verso l’Australia, un altro richiamo verso l’altrove sarebbe risuonato alcune decine di migliaia di anni dopo: alcuni individui si avviarono per la strada del nord, verso l’Europa, e altri per quella dell’est, verso l’Asia. Due scheletri testimoniano questo scenario: quello di Tianyuan, in Cina (tra i 39.000 e i 40.000 anni fa), è sicuramente situato geneticamente nel ramo «Asia», mentre il suo pendant quasi contemporaneo di Kostenki, in Russia (35.000-39.000 anni fa), appartiene invece al ramo Europa. Notiamo che evidentemente non sono mai esistite frontiere ben definite tra l’ovest e l’est. La rappresentazione in rami separati, uno verso l’Asia e un altro verso l’Europa, è una semplificazione che non tiene conto delle migrazioni accertate verificatesi tra l’Europa e l’Asia.

Attraverso quali strade sapiens ha colonizzato l’Asia? Il ruolo svolto dall’Asia centrale è fondamentale per capire la storia di questo popolamento. Nel 2001, un primo studio su questa regione, fondato unicamente su alcune porzioni di genoma, in particolare sul cromosoma Y, ha formulato l’ipotesi che l’Asia centrale sia una zona sorgente a partire dalla quale sapiens avrebbe in seguito colonizzato l’Europa dell’ovest e l’est dell’Asia. Così, dopo l’uscita dall’Africa, un ramo del popolamento sarebbe partito dal Medio Oriente direttamente verso l’Asia centrale, per irradiarsi poi verso i due continenti. Tuttavia, un altro studio basato sul DNA mitocondriale ha proposto al contrario che l’Asia centrale sia stata un pozzo, verso il quale abbiano trovato il loro punto di convergenza popolazioni provenienti dall’Europa dell’ovest e altre dell’est. Quale delle due teorie ha ragione?

L’esperienza fatta sul campo in Karakalpakstan

Chi scrive ha impostato progetti di ricerca e organizzato missioni di lungo corso che hanno dato una risposta a questa domanda. Come la maggior parte di coloro che si interessano da vicino alla storia dell’Uomo, sono sempre stata affascinata dall’Asia centrale. È un crocevia ricco di influenze passate e presenti. Sul piano paleoantropologico vi ritroviamo resti di Neanderthal (sul sito di Teshik-Tash) e di sapiens del Paleolitico (lo scheletro di Obi-Rakhmat). Oggi, le popolazioni di allevatori nomadi parlanti lingue della famiglia türk sono mischiate a popoli di agricoltori parlanti lingue indo-iraniane.

Basta andare in un mercato per osservare la straordinaria diversità di aspetto degli uomini e delle donne! Vi incontriamo persone dai lineamenti asiatici, molto simili a quelli mongoli, e altre dai lineamenti simili a quelli iraniani. Questa regione raggruppa uzbechi, caracalpachi, kirghisi, turkmeni, kazaki e uiguri, che vivono nelle cinque giovani repubbliche (Turkmenistan, Kirghizistan, Tajikistan, Kazakistan e Uzbekistan), indipendenti dall’URSS solo dal 1991.

Tutte le mie missioni sono state condotte con la collaborazione dell’Accademia delle scienze dell’Uzbekistan. Durante uno dei primi incontri con il suo presidente, quest’ultimo si dichiarò lietissimo di sostenere un progetto che avrebbe permesso di acquisire conoscenze scientifiche solide sulla storia di questa regione del mondo. Aggiungendo poi che una delle caratteristiche del regime sovietico era quella di riscrivere la storia… Un discorso che mi riportò alla mente la famosa citazione di George Orwell: «Chi controlla il passato controlla il futuro. Chi controlla il presente controlla il passato».

In occasione di una visita a questa accademia, avrei fatto del resto un incontro che si sarebbe rivelato cruciale per me. Natale 2000: presi la decisione di raggiungere in aereo la capitale Tashkent durante le vacanze per incontrare Ruslan Ruzibakiev, un genetista di cui avevo trovato il nome e l’indirizzo nella baseline di una pubblicazione in internet. La fortuna mi arrise: il segretario ci comunica che è presente e informa lo studioso della nostra visita inattesa. Ruslan ci riceve subito: parla inglese, una vera fortuna tanto gli anglofoni sono rari in questo paese appena uscito dall’URSS. Gli espongo il mio progetto: esplorare la varietà genetica dell’Asia centrale sulla base delle rispettive diversità culturali.

Ruslan ha già lavorato con un ricercatore americano: per questo ho potuto trovare il suo nome. Conosce l’utilizzo che si può fare dei dati genetici attuali per ricostruire la storia delle popolazioni. Sembra piacevolmente sorpreso della mia audacia: venire da Parigi a bussare direttamente alla sua porta. È un professore che aiuta e incoraggia i giovani ricercatori. Improvvisamente, fa chiamare una delle sue brillanti studentesse che sta finendo la tesi. Vedo venire una giovane donna di origine coreana dallo sguardo vivace: Tatiana Hegay. Sarà lei ad accompagnarmi nelle mie avventure future. Sarà la mia porta d’entrata nell’Asia centrale. Grazie alla sua efficienza, alla sua sensibilità nell’avvicinare le popolazioni locali, all’enorme impegno profuso nel portare a termine i progetti, essa diverrà un’alleata indispensabile di ogni mia missione in quelle contrade, e anche un’amica.

Ricostruire la storia del popolamento di una regione grazie alla genetica impone di tener conto della diversità dei gruppi etnici presenti. Assieme ai miei colleghi, programmiamo perciò numerose campagne di campionatura. Cominceremo dalla regione più a ovest: il Karakalpakstan, adiacente al mare di Aral. Resa arida e desolata dal prosciugamento del gigantesco lago d’acqua salata, questa zona ha attirato la nostra attenzione perché su un territorio relativamente ridotto coabita una grande diversità di etnie: i caracalpachi, popolo tradizionalmente nomade e che utilizza i giunchi per costruire i recinti per il bestiame e le iurte, alcuni kazaki, uzbeki e, più a sud, turkmeni. Tutti allevano pecore e cammelli.

Giardini dell’Eden

In una seconda fase, ci siamo recati a est dell’Asia centrale, in Kirghisi, nel Tien Shan. È l’opposto del Karakalpakstan: un paesaggio montuoso e verdeggiante. Durante l’estate, gli allevatori si recano negli alpeggi con le loro iurte. Allevano principalmente cavalli, sia per la monta che per la carne e per il latte fermentato. Abbiamo lavorato anche nel centro dell’Uzbekistan, nelle oasi di Samarcanda e di Bukhara. Infine, più a est, nella valle del Fergana, che assomiglia ai giardini paradisiaci delle miniature, tanto abbonda di orti e di frutteti, estendiamo la nostra campionatura alle popolazioni tagiki del Tzatzikistan, un paese appena uscito da una guerra civile. A ogni missione ho avuto l’occasione di far partecipare studenti e studentesse. Alcune e alcuni di loro sono attratti dal desiderio di lavorare sul terreno e, divenuti ricercatori o ricercatrici, oggi conducono brillantemente le loro proprie missioni di antropologia genetista.

In ciascuna di queste regioni siamo stati aiutati da etnologi per sondare luoghi dove si potessero trovare gruppi omogenei da un punto di vista etnico. Nei primi anni della missione, come accade nei film degli anni Cinquanta, fummo spesso seguiti dai servizi segreti, in modo più o meno discreto.

Forti dei nostri primi risultati, abbiamo immediatamente testato la piazza dell’Asia centrale nell’avventura euroasiatica. Tale area aveva svolto il ruolo di sorgente o di pozzo? In realtà, con nostra grande sorpresa, i dati non supportavano nessuna delle due ipotesi. In cambio, suggerivano una storia completamente diversa: ondate di popolamento da est verso ovest. Disgraziatamente, l’incertezza sul tasso di mutazione ci impedisce di datare con precisione queste migrazioni: possiamo solo affermare che questi movimenti hanno avuto luogo tra i 45.000 e i 25.000 anni a.C.

L’Asia centrale è perciò stata popolata in tempi ancestrali. Ma ciò è avvenuto all’inizio della colonizzazione dell’Eurasia, verso i 40.000 anni a.C., oppure in epoca più tarda, attorno ai 25.000 anni? Ultimamente, diversi studi di DNA antico hanno rilanciato la prima ipotesi: essi hanno infatti rivelato una prossimità genetica piuttosto forte tra il DNA di un resto europeo (proveniente dal sito di Goyet, in Belgio, risalente a circa 35.000 anni a.C.) e l’unico fossile paleolitico dell’Asia orientale (esumato dal sito cinese di Tianyuan). Sapiens europei hanno perciò forse avuto antenati asiatici. Personalmente sono fiduciosa: nuovi dati di DNA antico sveleranno presto il mistero su tali questioni.

Resta il fatto che, indipendentemente dal periodo, il nostro lavoro ha mostrato che una grande ondata migratoria ha avuto luogo verso l’ovest dell’Eurasia. Lungo il cammino, questi uomini e queste donne si sono scontrati con la catena dell’Himalaya, che hanno aggirato in senso antiorario.

Il secondo risultato rilevante del nostro studio è che le popolazioni di lingua türk, allevatori nomadi della regione, sono geneticamente distinti dagli Indo-Iraniani, agricoltori. Queste differenze si spiegano in parte con la irrequietezza dimostrata da questi popoli nel corso degli ultimi 10.000 anni. Infatti, l’Asia centrale è un millefoglie di storie di migrazioni, dalle più antiche da est a ovest, alle quali sono succedute altre da ovest a est, e poi ancora da est a ovest. Conosco pochi posti della Terra che abbiano conosciuto una simile diversità di popolazioni e di scambi.





15.000 anni a.C.
La vera scoperta dell’America

A lungo, i manuali di storia hanno spiegato che Cristoforo Colombo nel 1492 avrebbe scoperto l’America. Questa visione eurocentrica è passata di moda, ed è un bene: quando il navigatore spagnolo sbarca nell’attuale Cuba, l’isola è già popolata da amerindi. Sono state proposte tre teorie per spiegare la colonizzazione del continente americano. La prima, fondata su una similarità tra oggetti preistorici ritrovati in America del nord e in Europa, ha suggerito che essa sia avvenuta via mare, a partire dal continente europeo. Un’altra vi ha voluto vedere l’opera di Uomini venuti dalla Siberia attraverso lo stretto di Bering. E l’ultima, ancora più ambiziosa, ha evocato una migrazione proveniente dall’Oceania.

I dati genetici hanno pronunciato l’ultima parola senza incertezze tra queste ipotesi: i primi americani provenivano dalla Siberia. Studi recenti hanno datato questo arrivo all’incirca tra i 20.000 e i 15.000 anni a.C. L’ondata migratoria si sarebbe svolta in due tempi. I fondatori si sono dapprima insediati nella regione corrispondente oggi allo stretto di Bering. In effetti, all’apice della glaciazione, circa 20.000 anni fa, una frangia dello stretto rimase praticabile in virtù di correnti marine calde. Queste popolazioni entrarono poi nel continente americano attraverso l’Alaska.

Attualmente sono ipotizzate due vie per questa penetrazione nell’America del nord: una lungo le coste e un’altra all’interno, attraverso la valle del Colorado. Tale colonizzazione a partire dal nord del continente si è svolta piuttosto rapidamente, poiché, 5000 anni dopo, già si trovano tracce di occupazione nell’America del sud. Altre ondate di colonizzazione provenienti dalla Siberia, più tarde, popoleranno il Grande Nord e daranno vita agli eschimesi, la cui area di estensione giunge fino alla Groenlandia.

Ma, quando gli Uomini provenienti dalla Siberia posarono piede in America, erano davvero i primi sapiens a essere arrivati sul continente? L’ipotesi di un popolamento più antico merita attenzione, perché alcuni siti archeologici segnalano una presenza umana anteriore (ma senza ossa). A Serra da Capivara, in Brasile, un utensile sarebbe databile a 22.000 anni a.C. e un carbon fossile a 46.000 anni a.C. Età incompatibili con ciò che insegnava la genetica…

Non è dunque escluso, anzi è probabile, che altre migrazioni più antiche abbiano avuto luogo senza lasciare discendenza genetica fino a noi. In che modo sarebbero arrivati questi individui? Per mare, come affermano alcuni ricercatori? Sembrerebbe possibile andare alla deriva dalle coste dell’Africa occidentale verso il Brasile. Di tanto in tanto, alcuni pescatori africani si sarebbero perfino arenati sulle coste americane… Per chiudere la questione, l’ideale sarebbe trovare resti umani anteriori al periodo tra i 20.000 e i 15.000 anni a.C.

L’enigma della Terra del Fuoco

Un mistero grava sull’estrema punta dell’America meridionale, la Terra del Fuoco. Quando Magellano scopre l’arcipelago freddo e battuto dai venti nel 1520, è sorpreso di trovarvi degli Uomini: come fanno a sopportare quell’ambiente particolarmente ostile agli occhi degli europei? In realtà, queste popolazioni (i Selknam, gli Yagan e gli Alakaluf) affrontano una temperatura media di 5°C… Alcuni praticano un nomadismo marittimo, e talvolta gli uomini si immergono nelle acque gelide per raccogliere conchiglie! Rare testimonianze visive, le prime foto su lastra delle collezioni del Museo dell’Uomo, ci mostrano individui con pochi vestiti e, a quanto pare, perfettamente adattati al clima rigido!

Molto dopo Magellano, questi popoli aborigeni hanno continuato a destare curiosità, al punto da diventare uno dei grandi enigmi dell’etnologia del XX secolo. Avevano caratteristiche così particolari che sembrava impossibile metterli in relazione con gli abitanti del resto del continente. Ma allora, da dove venivano? Disgraziatamente il contatto con gli europei fu fatale, e la maggior parte di loro morì di malattie infettive portate dall’Europa, contro le quali non avevano difese immunitarie (morbillo, tubercolosi, ecc.). I rari sopravvissuti furono poi decimati nell’ultimo secolo dai colonizzatori europei che bramavano le loro terre.

Un progetto al quale abbiamo collaborato assieme a paleogenetisti ha potuto stabilire la verità grazie a capelli e ossa portati alla luce da missioni al capo Horn alla fine del XIX secolo. È stato così possibile analizzare il DNA postumo di queste popolazioni. La conclusione? È deludente e insieme sorprendente: queste popolazioni condividevano la stessa origine delle altre popolazioni amerindie dell’America. In realtà, la loro fisiologia risulta da un’acclimatazione locale a condizioni estreme. È un esempio della straordinaria capacità di adattamento di sapiens.

L’enigma dei Botocudo

Un altro gruppo umano dell’America meridionale presenta origini avvolte nel mistero: sono i Botocudo, che abitano nel Brasile orientale, nel cuore della foresta amazzonica. Gli uomini e le donne per tradizione portano dischi inseriti nel labbro inferiore o nei lobi delle orecchie. Un’analisi genetica ha rivelato una curiosa particolarità: il loro DNA contiene tracce del genoma polinesiano. I Botocudo potrebbero essere la prova vivente che l’America è stata colonizzata anche attraverso la Polinesia?

L’ipotesi è stata recentemente rilanciata in modo inatteso… grazie alla patata dolce! In diverse isole della Polinesia, questo ortaggio è un alimento di base, benché non endogeno della regione. Si pensava fosse stato portato dai portoghesi, fino a che uno studio sugli erbari del XVIII secolo delle collezioni del Museo di storia naturale di Parigi non rivelò qualcosa di ben diverso. Esso ha infatti mostrato che una delle varietà di patata dolce trovata in Polinesia proviene dall’America centrale e non corrisponde alle varietà fatte circolare dai portoghesi…

Questo particolare storico suggerisce che si sono svolti scambi tra Polinesia e America, prima che gli europei «scoprissero» quei due luoghi del pianeta. Per provare definitivamente la realtà di questi scambi, bisognerebbe dimostrare che le tracce di DNA polinesiano nel sangue dei Botocudo sono anteriori all’arrivo dei portoghesi in America. Il che escluderebbe la possibilità che navigli portoghesi abbiano trasportato polinesiani fino alle terre di questo popolo.

Come risolvere la questione? In realtà, è possibile – attraverso un metodo ingegnoso – utilizzare il DNA per datare l’epoca in cui hanno avuto luogo meticciati tra popolazioni diverse. La lunghezza di una porzione di DNA che trasmettiamo ai nostri discendenti diminuisce infatti di generazione in generazione, per effetto di nuove combinazioni (miscele tra cromosomi che si effettuano durante la produzione di cellule germinali – cfr. il testo di approfondimento Datare un antenato comune con i dati genetici). Così, a partire dalla lunghezza delle porzioni di DNA di origine polinesiana nel genoma dei Botocudo, si può datare approssimativamente la miscela tra amerindi e polinesiani che avrebbe portato a questo popolo.

Per il momento, l’unico studio effettuato sui Botocudo indica che i dati stimati inglobano quelli della colonizzazione fatta dai portoghesi. Tuttavia, questi lavori sono in difetto per la qualità del DNA e per la scarsità della campionatura. Il mistero dovrebbe presto essere dissipato grazie a nuove ricerche in corso. Comunque sia, il Brasile orientale è stranamente lontano dalla Polinesia: bisogna aggirare il continente sudamericano per accedervi, cosa che non è affatto facile!

Come è avvenuto per le altre popolazioni del mondo, quelle dell’America meridionale si sono adattate ad ambienti molto diversi. Alcune popolazioni andine mostrano così un adattamento biologico alla vita a grandi altezze, come avviene per i tibetani, benché con particolari differenti. La cosa più sorprendente è l’adattamento all’arsenico. Questo elemento è infatti presente naturalmente nei monti delle Ande, rilasciato nelle acque sotterranee dalle rocce vulcaniche. Ora, esiste una versione mutata del gene AS3MT, situato sul cromosoma 10, che permette di metabolizzare l’arsenico, cioè di eliminarlo. Uno straordinario adattamento risalente ad alcuni millenni fa.

Datare un antenato comune con i dati genetici


Per situare nel tempo un antenato comune tra due individui, si mettono a raffronto porzioni di DNA situate nel medesimo posto nel loro genoma. Il numero di differenze che distinguono queste zone è relativo al tempo trascorso dal momento in cui si sono separate. Ma da dove provengono queste differenze? Evidentemente esse dipendono dalle mutazioni spontanee che si verificano in modo aleatorio, ma anche dagli effetti detti di «ricombinazione genetica» che contraddistinguono ogni generazione.

Per capire l’origine di quest’ultimo fenomeno, immaginate il nostro patrimonio genetico come una biblioteca in cui i libri rappresentino i nostri cromosomi. Un determinato individuo possiede ogni porzione del proprio genoma in duplicato, poiché ha ricevuto un libro da sua madre e un altro da suo padre. Cosa accade quando noi produciamo a nostra volta cellule sessuali per riprodurci? Ebbene, i libri di nostra madre e di nostro padre si mescolano fra loro: alcune pagine si staccano da un libro e vengono a inserirsi nell’altro, e viceversa. Questa ricombinazione è alla base della mescolanza dei geni, che spiega come la riproduzione sessuata produca del «nuovo» assieme a del «vecchio».

Il numero di ricombinazioni che hanno luogo a ogni generazione dipende dalle specie: gli umani subiscono alcune decine di ricombinazioni. I genetisti di popolazioni cercano di scovare queste ricombinazioni nel DNA dei popoli per ricostruirne la storia. Infatti, per semplice effetto statistico, più due pagine sono lontane in un libro di un individuo e più ci sono possibilità che abbia luogo una ricombinazione tra queste pagine, cioè una possibilità che siano trasmesse una pagina del padre e un’altra della madre. Al contrario, due pagine vicine sfuggiranno alla ricombinazione e saranno molto probabilmente trasmesse insieme. Peraltro, più le generazioni passano, più è probabile che sia avvenuta una ricombinazione. In definitiva, ogni porzione di DNA – ogni gruppo di pagine – ha una storia diversa e risale a un antenato diverso. Il DNA è una specie di mosaico degli antenati passati.

Cosa fanno i ricercatori concretamente? Mettono a raffronto una porzione di DNA di un individuo con la stessa porzione di un altro individuo, poi cercano i segmenti di DNA senza ricombinazione. Se un determinato segmento è lungo, ciò significa che si sono verificate poche ricombinazioni, in altre parole, che poche generazioni si sono succedute a partire dall’antenato comune: i due individui hanno un avo comune recente. Se, al contrario, la lunghezza della porzione di DNA comune senza ricombinazioni è breve, ciò significa che l’antenato comune è antico.

Un’altra informazione arricchisce quella fondata sulla lunghezza delle frazioni di DNA comune: le mutazioni. Quando l’antenato comune a una porzione di DNA è antico, è possibile che si siano accumulate mutazioni a partire da questo antenato su tale porzione di DNA. Così, quando si mettono a raffronto due porzioni di DNA, capita che si trovino lunghe porzioni senza ricombinazione, ma con poche mutazioni: l’antenato comune è allora recente. Se si scoprono piccole porzioni di DNA senza ricombinazione, ma con mutazioni, l’antenato comune questa volta è antico.

Così si mettono a raffronto due individui o più semplicemente, in uno stesso individuo, il DNA che ha ricevuto dal padre e il DNA che ha ricevuto dalla madre. In questo caso, i due individui messi a raffronto sono in qualche modo i suoi genitori. A partire dal genoma completo di un individuo, viene ricostituita la data dell’antenato da ogni porzione del suo genoma. Ogni porzione di genoma ha un antenato comune, chiamato MRCA (Most recent common ancestor).

Un’altra informazione è fondamentale per ricostruire la storia passata: se un gran numero di porzioni di genoma hanno un avo comune nello stesso periodo, ciò significa che, in quel periodo, l’effettivo della popolazione era ridotto. Per capirlo, si pensi a un villaggio: se si scelgono due persone a caso, è più probabile che esse siano cugine – che abbiano un antenato comune recente – più di quanto possano esserlo se esse vengono scelte a caso in una grande città (a prescindere dalla migrazione). Così, in una piccola popolazione, la probabilità di avere un antenato comune è più elevata.
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L’uomo doma la natura
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10.000 anni a.C.
L’invenzione dell’agricoltura e dell’allevamento

Perché far rientrare le innovazioni nel grande periplo della specie umana? Semplicemente perché, lungi dall’essere un’inezia nella cronologia degli eventi, l’invenzione dell’agricoltura e dell’allevamento ha rimescolato le carte geografiche circa 10.000 anni fa. Fino ad allora gli Uomini erano stati cacciatori-raccoglitori per centinaia di migliaia di anni. Le loro migrazioni erano mosse dal desiderio di trovare nuovi territori di caccia o di pesca o di raccolta, ma certamente anche dalla curiosità.

All’improvviso, tutto questo sistema verrà sconvolto. Circa 10.000 anni fa, in più luoghi del pianeta e con modalità completamente indipendenti l’una dall’altra, l’Uomo comincia a addomesticare la natura. Inizia a coltivare le piante e ad allevare gli animali. Questa transizione non si è effettuata istantaneamente, ma nel corso di numerosi millenni. Inoltre, essa ha assunto forme molto diverse da un luogo a un altro. Per queste ragioni, il nostro cronometro andrà un po’ avanti e un po’ indietro nelle prossime pagine.

Questo nuovo periodo si chiama Neolitico (o età della pietra nuova, con riferimento alle pietre levigate scoperte nei siti di scavo). In esso fanno la loro comparsa nuovi modi di vita, che hanno lasciato tracce visibili nel genoma delle popolazioni attuali, associandosi spesso a migrazioni umane. L’invenzione dell’agricoltura e dell’allevamento ha provocato incontri, con relativi scambi di geni. L’espressione rivoluzione neolitica, spesso ricorrente, non è affatto esagerata, tanto la sua impronta nei geni e nella società resta pregnante ancor oggi (rivoluzione, ovviamente, in rapporto alla scala temporale della nostra storia).

Giorni di mercato a At-Bašy

Un buon modo per convincersi oggi della tempesta culturale rappresentata dal Neolitico è fare un viaggio a At-Bašy, una borgata del Kirghizistan appollaiata a 2000 m di altezza nel nord dell’Himalaya. Assieme alla mia équipe mi sono recata per una missione sulla quale ritornerò. Quando arriviamo è giorno di mercato. Le vette che dominano a sud si innalzano a più di 7000 m. Dall’altra parte, è la Cina. La folla è fitta, le bottegucce brulicano di gente. Il fornaio fa il pane a forma di focaccia nel forno di pietra: appena cotto, lo marchia con l’impronta del suo numero di telefono! Da ogni parte si sentono belare pecore e capre nei punti di vendita. Tanto sono numerosi gli stand di macelleria e di prodotti caseari, quanto scarseggiano frutta e ortaggi freschi. Tengo a mente questo curioso particolare.

Per questo mercato la gente viene da lontano, il parcheggio è pieno… ma i posti non sono occupati da automobili, bensì da cavalli! È questo il mezzo privilegiato dalla popolazione locale. Le cavalcature sono sontuosamente bardate. I giovani adulti ci individuano presto come stranieri e fanno il loro show. Improvvisano un mini-rodeo per acchiappare degli yak al lazo. Un po’ più tardi, saliamo negli alpeggi lungo le rive del lago Songköl, circondato da campi a perdita d’occhio. Qui, d’estate, gli abitanti dei villaggi mandano a pascolare le mandrie di cavalli. Abitano in iurte finché non discendono al villaggio quando viene l’inverno.

Ora siamo appunto in giugno, le giumente hanno figliato, i puledri abbondano e, a ogni iurta che visitiamo, possiamo assaggiare del kumis, un latte di giumenta fermentato. Nel paese, l’animale serve da cavalcatura, ma costituisce anche una risorsa di carne. Uno dei cibi preferiti è la salsiccia di cavallo, lo hechharmak, un piatto tradizionale. D’altronde, quando abbiamo chiesto a un allevatore quanti cavalli avesse in una iurta, ci ha risposto: «quattro», mentre il branco dietro a lui sarà stato di un centinaio di capi. Nella regione solo le cavalcature sono considerate veri cavalli!

Lo sfondo si metamorfizza letteralmente quando, nel giro di una settimana, ci spingiamo in Uzbekistan a qualche centinaio di chilometri da lì, fino alla valle di Fergana – precisamente ad Andijan.

Il cambiamento di atmosfera trova direttamente le sue radici nel Neolitico e, quando avanzo tra i banchi del mercato, ho come l’impressione di rivivere in time lapse la rivoluzione che ha rimodellato la faccia del pianeta 10.000 anni fa…

Qui, a colpire, è lo straordinario brulichio degli stand di frutta. I più fiammeggianti sono quelli delle albicocche. Siamo infatti nella zona di origine degli albicocchi, prima che queste piante si diffondessero in tutto il mondo. In Asia centrale la varietà di questi frutti è incredibile, dai bianchi, succosi come pesche, agli arancioni, più classici, come quelli che ci sono famigliari.

Balza agli occhi anche la varietà delle mele: dalle piccole color rosa, non più grandi di ciliegie, apprezzate per le loro vitamine e consigliate alle donne incinte, alle più grosse dai variegati colori. D’altronde, Alma-Ata, l’antica capitale del Kazakistan situata nella regione, significa «grande mela». Questi frutti sono stati coltivati in Asia centrale, ma vi hanno trovato il loro habitat anche le rose, i tulipani e le noci. In primavera, le montagne della regione di bassa altitudine (per “bassa altitudine” intendiamo: meno di 4000 metri) si coprono di rosso: è lo spettacolo della fioritura dei tulipani selvatici.

Dal ghiaccio alla terra fertile

Questa netta differenza rispetto al mercato di cavalli di At-Bašy mi colpisce e mi confonde: come spiegare che popolazioni confinanti abbiano modi di vita tanto diversi? Soprattutto, la genetista che è in me non può non chiedersi: tali differenze culturali hanno qualche corrispettivo nel DNA delle popolazioni? Per capire l’emergere del Neolitico nei tempi antichi, bisogna immaginare quale dovesse essere l’aspetto dei paesaggi dell’Europa e dell’Asia tra i 18.000 e i 20.000 anni fa. L’età glaciale raggiungeva il suo apice. Tutta l’Eurasia era ricoperta da una coltre di ghiaccio che scendeva fino al livello di Londra. Esistevano tuttavia zone «rifugio», come il sud-ovest della Francia e il nord dell’Italia.

Poi, rapidamente, il clima si riscalda. Le conseguenze sugli ecosistemi sono allora consistenti: la fauna cambia, i grossi mammiferi si diradano, il mammut scompare, la renna non è più la prima fonte di cibo (salvo che nel Grande Nord) ed è sostituita dai cervidi e dai bisonti. In Medio Oriente l’uomo comincia l’addomesticamento delle piante e degli animali e costruisce contenitori di terracotta: in altre parole, inventa un nuovo modo di vita che, da cacciatore-raccoglitore lo porterà a essere agricoltore-allevatore.

Come avvenne questa transizione? Gli studi di agronomia e di botanica permettono di comprendere meglio come si svolse questo addomesticamento. È ragionevole pensare che sapiens, per sua natura curioso, abbia osservato il fatto seguente: ai piedi di una pianta spunta ogni anno la stessa pianta. D’altronde, anche i nostri cugini scimpanzé hanno coscienza di questo fenomeno e tornano a cercare il cibo nello stesso posto da un anno all’altro. Così, i nostri antenati cacciatori-raccoglitori impararono molto verosimilmente che un campo seminato si riproduce da solo e che questo ciclo vitale trova la sua ragione nei semi.

Una pianta coltivata si distingue da una pianta selvatica grazie a una serie di caratteristiche. Il punto fondamentale è che i semi di un cereale coltivato restano attaccati allo stelo: al contrario della loro versione selvatica, essi non volano via spinti dal vento. Da qui è facile immaginare come abbiano proceduto i nostri avi.

Prelevate dalle spighe alcuni semi in un campo di grano selvatico e raccoglierete per definizione quelli che restano fissati allo stelo. Ripetete questo gesto ogni anno, seminando ogni volta il grano e alla fine selezionerete varietà che per riprodursi non sono più alla mercé dei capricci del vento. Peraltro, senza volerlo, avrete così selezionato piante i cui grani maturano contemporaneamente. In breve, vi resterà solo da scegliere ogni anno le piante che danno la maggior quantità di grano per ottenere alla fine un rendimento massimale. In conclusione, basta lasciar spuntare le piantine da alcuni semi che sono stati raccolti perché generazione dopo generazione la pianta sia addomesticata: il gioco è fatto!

Continuità

Qui è la dimostrazione che le prime piante non sono state coltivate intenzionalmente dai primi agricoltori. Non c’è bisogno di pensare che sia avvenuta una «rivoluzione» nella mente dei primi agricoltori o nel loro rapporto con la natura. Del resto, anche le popolazioni attuali dette di cacciatori-agricoltori coltivano alcuni ortaggi, ad esempio tuberi, e piantano alberi. La foresta cosiddetta vergine, in particolare in Amazzonia, è in realtà costituita in parte da alberi che le comunità hanno piantato e hanno contribuito a far fiorire…

In questo senso, bisogna concepire l’introduzione dell’agricoltura, circa 10.000 anni fa, non come un’attività creata ab initio, ma piuttosto come un’intensificazione dell’uso di alcune piante come i cereali. Possiamo immaginare che, più i cereali vengono coltivati e si riproducono, più divengono una parte importante delle risorse, e di converso più sono utilizzati, raccolti e quindi soggetti a coltivazione. Prende il via un processo: più l’alimentazione dipende da questa coltura, più essa è coltivata e più diviene indispensabile all’alimentazione delle popolazioni umane. Una specie di via senza ritorno verso un modo di vita inedito.

Il mutamento cruciale e strabiliante della rivoluzione neolitica è però quello demografico. I dati archeologici dimostrano tutti un aumento della densità delle popolazioni umane: un numero sempre maggiore di siti repertoriati assomigliano sempre più a grandi comunità. Alcuni sono di un certo rilievo, e annoverano qualche migliaio di individui. Emergono così grandi villaggi, piccoli centri urbani come Gerico in Cisgiordania, Tell Qaramel in Siria (attenzione, di città parleremo solo più tardi). Sembra dunque evidente che l’agricoltura procurò un vantaggio demografico per coloro che la praticavano.

L’uovo e la gallina

Per spiegare l’aumento improvviso ed enigmatico delle popolazioni, dobbiamo far fronte a un dilemma: è la crescita demografica ad aver spinto in qualche modo le comunità a trovare una nuova fonte di cibo o, al contrario, è l’abbondanza alimentare dovuta all’agricoltura ad aver provocato la crescita demografica? Dieci anni fa questa domanda non aveva ancora trovato una risposta. Per farlo, i miei colleghi ed io abbiamo iniziato a schedare popolazioni in base al loro diverso sostentamento: cacciatori-raccoglitori, agricoltori e allevatori. A partire dai dati genetici attuali, abbiamo iniziato a ricostruire il passato demografico di queste popolazioni.

In effetti, basandosi sul DNA di individui contemporanei, è possibile calcolare se la popolazione dalla quale provengono ha cominciato a un dato momento a ingrandirsi, ed è possibile anche datare tale accrescimento. Abbiamo già cominciato a esporne dettagliatamente il principio, consistente nel ricostruire la data degli antenati genetici. Immaginate di tagliare il DNA in porzioni e che, per ogni porzione, si dati l’antenato comune mettendo a raffronto la porzione ricevuta dal padre con quella ricevuta dalla madre. Se esse sono molto differenti, l’antenato è antico; se sono molto simili, l’antenato è recente. Ogni pezzo di DNA corrisponde a una data di antenato. Se la maggior parte dei pezzi di DNA risale alla stessa data, ciò significa che la maggior parte di antenati comuni genetici provengono dallo stesso periodo. Orbene, in una piccola popolazione si hanno più possibilità di trovare antenati comuni. Perciò, se la maggior parte degli antenati risalgono alla stessa data, questo ci indica che in quel periodo la popolazione era di dimensioni ridotte e che è cresciuta in un periodo successivo. In altre parole, la popolazione è cresciuta demograficamente in quell’epoca.

Il risultato del nostro studio si è rivelato appassionante: le popolazioni di cacciatori-raccoglitori non mostrano espansione demografica nel loro passato, mentre le popolazioni di agricoltori o di allevatori odierne mostrano un segno di forte espansione demografica. Noi questo ce lo aspettavamo, ma non avevamo tenuto conto della data d’inizio di queste espansioni: essa precede sempre di molti millenni le date archeologiche conosciute della transizione neolitica. Così, è stata la crescita demografica il motore della coltivazione e non l’inverso!

Sempre grazie a questi studi genetici, abbiamo anche notato un’accelerazione della crescita demografica una volta effettuata questa transizione. Insomma, è possibile immaginare uno scenario in cui le popolazioni umane, nelle zone in cui l’agricoltura sarà inventata, vivevano in condizioni favorevoli grazie al riscaldamento climatico. Esse hanno allora cominciato a crescere demograficamente; alcune sono divenute sedentarie e hanno adottato un nuovo modo di sussistenza in cui l’agricoltura ha assunto un ruolo sempre più importante. Da quel momento la loro crescita demografica si è ulteriormente accelerata. Le vestigia di Göbekli Tepe, in Turchia, uno dei più antichi siti archeologici conosciuti, sono un magnifico esempio di questo fenomeno. Esse mostrano un’architettura monumentale, segno di sviluppo culturale e demografico, pur essendo anteriori di 1500 anni rispetto all’epoca della coltivazione dei cereali.

Planetario

L’invenzione dell’agricoltura si è prodotta in modo indipendente in più luoghi del pianeta, entro una finestra temporale di alcune migliaia di anni. Il miglio sarebbe stato coltivato lungo il fiume Giallo in Cina, il riso sulle rive del fiume Azzurro (Yangzi Jiang), il mais in America centrale, le patate in America del sud, i pomodori sulle Ande, la melanzana e il cetriolo in Ecuador, la banana e il taro in Nuova Guinea, il sorgo in Africa o in India, la mela, la noce e l’albicocca in Asia centrale, come abbiamo già rilevato. In Medio Oriente, contemporaneamente ai cereali, i primi agricoltori coltivavano anche piselli e lenticchie e allevavano capre, pecore, maiali e mucche.

Tuttavia, la crescita demografica iniziale, che in qualche modo provocò l’allevamento e la coltivazione, non spiega tutto. Perché, in ambienti simili, alcune popolazioni hanno imboccato la via dell’addomesticamento e altre no? Una pista interessante potrebbe essere quella relativa alla mobilità maggiore o minore di questi insiemi. Probabilmente alcuni gruppi si muovevano a seconda delle stagioni, ma tornavano ogni anno allo stesso posto; altri restavano nello stesso luogo per tutto l’anno; altri ancora si spostavano per lunghe distanze, per ritornare dopo alcuni anni al punto di partenza, ecc.

Resta una domanda che dobbiamo porci: perché l’agricoltura-allevamento accelera la crescita delle popolazioni dopo la transizione a questo modo di vita? Una delle ipotesi per spiegare tale incremento demografico è la diminuzione della distanza tra le nascite. Infatti, numerose ricerche condotte su alcune popolazioni attuali di cacciatori-raccoglitori come gli Aché in Paraguay e i Kung (Khoisan del deserto di Kalahari) mostrano che l’intervallo tra le nascite sarebbe di circa 4 anni, come se una madre potesse farsi carico soltanto di un bambino. Questa distanza tra le nascite sarebbe dovuta a un allattamento prolungato, capace di diminuire la fertilità delle nutrici. In una società poggiante sull’agricoltura e sull’allevamento, un cibo regolare potrebbe permettere alle donne di fare figli più frequentemente.

Tuttavia questa ipotesi fatica a resistere di fronte ad alcuni dati di fatto: nelle società di cacciatori-raccoglitori, come i Pigmei, l’intervallo tra le nascite non è più lungo di quello esistente presso gli agricoltori limitrofi. Ma è possibile che quel che osserviamo attualmente nei Pigmei non sia la norma di ciò che accadeva nel passato: l’intervallo tra le nascite potrebbe essersi ridotto solo di recente.

Altro limite: niente indica che i cacciatori-raccoglitori abbiano sofferto di mancanza di cibo. Si tratti dei Pigmei attuali, che sembrano capaci di saper trovare cibo in ogni stagione, o degli umani viventi prima della transizione neolitica, sulla base di ciò che possiamo dedurre dai loro resti non c’è traccia di malnutrizione… C’è di più: un agricoltore è molto più soggetto alle avversità climatiche di un cacciatore-raccoglitore, che ha la possibilità di spostarsi, per «seguire» in qualche modo il proprio cibo. L’agricoltore, al contrario, nelle annate cattive può vedere distrutto tutto il suo raccolto da una siccità, dalle gelate, da parassiti… Così, allo stato delle nostre conoscenze attuali, possiamo solo constatare la maggiore crescita demografica delle popolazioni che hanno effettuato la transizione neolitica, senza però saperla spiegare in modo convincente.





6000 anni a.C.
L’agricoltura giunge in Europa

Concentriamoci sull’Eurasia, dove l’arrivo di questo nuovo modo di vita è ben documentato. L’agricoltura e l’allevamento, unitamente all’arte della terracotta, si affermano in Medio Oriente, nella Mezzaluna fertile, almeno 10.000 anni fa. Partite dall’Anatolia, queste attività si diffondono in tutta Europa tra i 6000 e i 3000 anni precedenti la nostra era. Tale arrivo segue due vie, una dal nord attraverso i Balcani, l’altra dal sud lungo il Mediterraneo (questo percorso giunge fino alla Spagna, poi risale al nord verso l’Inghilterra, mentre il primo segue il Danubio fino al Belgio e alla Germania, e l’incontro tra i due avviene nel Bacino parigino). La Francia entra nel Neolitico circa 5000 anni prima della nostra era, l’Inghilterra circa 4000, e il nord dell’Europa (Finlandia e Paesi Bassi) circa 3000.

Ma come si diffuse questo nuovo modo di vita? Si possono avanzare due ipotesi: che vi sia stata una diffusione culturale oppure una diffusione detta «demica». Nella prima opzione si espandono solo le nuove tecniche: i cacciatori-raccoglitori locali si dedicano all’agricoltura e adottano nuove tecnologie. In altre parole, solo le terraglie viaggiano, non le persone. Nella seconda, ci sono vere e proprie migrazioni umane: gli agricoltori giungono insediandosi in Europa e sostituiscono le popolazioni di cacciatori-raccoglitori locali. Questa volta, l’agricoltura, le terraglie e i popoli si spostano tutti assieme.

È impossibile decidere per l’una o per l’altra ipotesi sulla base dei dati archeologici. Nondimeno, si profilano alcune piste: in certe zone, lungo il Danubio ad esempio, l’affermarsi della cultura neolitica forma un insieme culturale completo con nuovi habitat, piante, animali e nuovi utensili. Ora, se la transizione avviene per acculturazione dei cacciatori-raccoglitori, è immaginabile che sia stata più graduale: in questo caso, i cacciatori-raccoglitori avrebbero assimilato un po’ alla volta elementi della cultura neolitica e non l’intera cultura tutta in una volta. Così, l’archeologia lascia pensare a un arrivo di individui culturalmente differenti i quali si sarebbero stabiliti lungo il Danubio, piuttosto che a un’assunzione delle tecniche da parte delle popolazioni locali.

E il DNA parlò

Tale pista è confermata dalla genetica? L’idea sarebbe quella di misurare l’esistenza di una continuità genetica delle popolazioni prima e dopo il sopraggiungere del Neolitico. Se esiste una continuità genetica, ciò significa senza il minimo dubbio che sono stati i cacciatori-raccoglitori ad aver adottato un nuovo modo di vita. Se, al contrario, non c’è continuità, allora possiamo dire che ci troviamo di fronte a una sostituzione delle popolazioni.

Misurare la continuità genetica… più facile a dirsi che a farsi. Per eseguire questo tipo di studi, si estrae il DNA da resti umani del Mesolitico (il periodo che precede l’avvento dell’agricoltura) e del Neolitico, poi si mettono a raffronto i due gruppi. Tuttavia, questo approccio viene a cozzare con due problemi. In primo luogo, ci sono troppo pochi resti umani del periodo mesolitico: sia perché gli umani erano troppo pochi, sia perché non sono ancora stati scoperti luoghi di sepoltura, sia perché in quest’epoca non si seppellivano i morti ed erano utilizzate altre tecniche funerarie. In breve, i siti mesolitici sono rari.

Secondo problema: è necessario che il DNA dei resti umani sia in uno stato sufficientemente buono perché lo si possa estrarre e analizzare. Ora, la conservazione del DNA dipende molto dal clima – freddo o caldo, secco o umido. Il DNA è più stabile nelle zone fredde. Anche se le tecniche progrediscono, è questa la ragione per la quale attualmente conosciamo meglio il passato del nord dell’Europa piuttosto che quello del Medio Oriente e delle zone tropicali.

Cosa ci hanno insegnato gli studi sul DNA? Che i cacciatori-raccoglitori europei del Mesolitico sono geneticamente diversi dai primi agricoltori europei. Orbene, i primi agricoltori europei sono geneticamente molto simili agli agricoltori dell’Anatolia, in Turchia. In altre parole, c’è stato un arrivo di nuovi individui e di nuove tecniche provenienti dall’Anatolia. In definitiva, la genetica rafforza l’ipotesi detta «genetica» già avanzata dall’archeologia.

L’incontro

Cosa succede ai cacciatori-raccoglitori all’arrivo degli agricoltori? Non scompaiono. Il DNA delle popolazioni del Neolitico in Europa ha permesso di seguirne le tracce: i resti umani del Neolitico più recente mostrano che questi individui sono più prossimi geneticamente ai cacciatori-raccoglitori di quanto lo siano i primi agricoltori giunti dal Medio Oriente. In altri termini ci sono state nel corso del tempo mescolanze tra questi Neolitici giunti dal Medio Oriente e i cacciatori-raccoglitori europei. E, molto verosimilmente, alcuni cacciatori-raccoglitori sono divenuti a loro volta agricoltori. La ricostruzione dettagliata di questi incontri è un campo appassionante da esplorare per gli anni venturi.

Per quale ragione i cacciatori-raccoglitori hanno abbandonato il loro modo di vita per dedicarsi all’agricoltura? Il tipo di vita dei cacciatori-raccoglitori sembra offrire innumerevoli vantaggi. È stato stimato che nel Paleolitico, vista l’abbondanza delle risorse rispetto alle piccole dimensioni delle popolazioni, bastavano da due a tre ore quotidiane di caccia-raccolta per nutrire gli Uomini preistorici. In questo modo, il resto del tempo veniva dedicato ad altre attività, ai passatempi per esempio. A contrario, immaginiamoci gli agricoltori monopolizzati dal lavoro faticoso e quotidiano nei campi. Difficile spiegare perché alcuni abbiano abbandonato questa vita di cuccagna per un’esistenza di fatica…

Ma questa visione forse semplifica troppo: i primi agricoltori non passavano certo il tempo ad arare – del resto la tecnica dell’aratura, ben documentata dagli utensili, appare solo qualche millennio più tardi. I primi agricoltori non aravano, ma raccoglievano. Così, senza conoscerne la ragione, possiamo solo constatare in Europa la scomparsa del modo di vita del cacciatore-raccoglitore nel giro di pochi millenni. È ragionevole pensare che, a seconda dei luoghi e dei periodi, le modalità siano state diverse.

Un aspetto interessante di questi incontri ci è stato fornito dal DNA antico: le popolazioni di cacciatori-raccoglitori dell’ovest europeo avevano per lo più la pelle scura e gli occhi azzurri, mentre i nuovi arrivati erano di pelle più chiara. Quest’epoca è in qualche modo lo specchio del periodo attuale, con gli autoctoni europei occidentali neri, i quali si ritrovano a contatto con individui di pelle più chiara provenienti dal Medio Oriente. Non disponiamo ancora di dati sufficienti per analizzare dettagliatamente come si siano prodotti questi meticciati, se il colore della pelle abbia avuto un ruolo nell’accentuare il mélange, se a quell’epoca tale elemento abbia contribuito o meno alla mescolanza. Non sappiamo, insomma, se il colore della pelle abbia avuto un peso nel fascino che una popolazione era in grado di esercitare.

Il mutamento di alimentazione ha svolto un ruolo indiretto sul colore della pelle dei neoagricoltori: avviando una transizione verso un’alimentazione meno ricca di vitamina D, che si trova nel fegato degli animali e nel pesce, questi individui hanno dovuto compensare tale mancanza grazie a una pelle più chiara, perché il pallore della cute facilita la produzione di vitamina D, come abbiamo spiegato. Col trasmettere il loro modo di vita, le popolazioni provenienti dal Medio Oriente, portatrici di mutazioni tra cui la chiarezza della pelle, hanno anche prodotto una pressione selettiva capace di avvantaggiare le pelli più chiare.

3000 anni prima in Medio Oriente

Tutto questo accade in Europa. E in Medio Oriente? Nella Mezzaluna fertile orientale siamo stati in grado di analizzare quattro individui esumati nella catena montuosa dello Zagros, al centro dell’Iran, risalenti a 10.000 anni fa. Essi si sono rivelati geneticamente differenti dagli agricoltori dell’Anatolia. Un altro studio che ha preso in esame gli Uomini del Neolitico in Libano, ha mostrato che anche loro si distinguevano per i geni. In breve, questi tre luoghi, facenti tutti parte della Mezzaluna fertile, mostrano un’accentuata disparità genetica. Di qui la domanda: la cultura neolitica ha fatto la sua comparsa in modo indipendente, oppure attraverso la diffusione da un gruppo all’altro?

Per il momento è difficile dare una risposta, perché tracce di culture cerealicole si trovano tanto in Anatolia quanto sullo Zagros, tra gli 8000 e i 10.000 anni prima della nostra era, il che fa di queste regioni centri potenziali di emersione delle culture neolitiche. Il contributo della genetica sta nel mostrare che i primi agricoltori dell’Anatolia, del Libano e quelli dello Zagros sono popolazioni geneticamente diverse e che tutte e tre effettuano una transizione locale da cacciatori-raccoglitori ad agricoltori. Forse è sbagliato cercare un solo centro all’origine della transizione verso l’agricoltura e bisogna immaginare popolazioni che si relazionavano tra loro attraverso una rete di scambi culturali.

La diffusione dell’agricoltura più in là, verso oriente, verso il Pakistan, l’Afghanistan e l’India, porta per contro tracce genetiche delle popolazioni dello Zagros. Tale pratica ha dunque viaggiato verso est assieme alle popolazioni, allo stesso modo delle popolazioni dell’ovest che, provenendo dall’Anatolia, si sono spinte verso l’Europa con le loro nuove tecniche.

Altra caratteristica generale rivelata dalla genetica: questi primi Uomini del Neolitico possiedono un elevato livello di diversità genetica, nettamente superiore a quello dei cacciatori-raccoglitori contemporanei. Ora, la diversità genetica di una popolazione è proporzionale alla sua consistenza demografica. In altre parole, queste popolazioni, fra le prime a muoversi verso l’agricoltura e l’allevamento, erano già demograficamente consistenti. Il che conferma gli studi fondati sul DNA delle popolazioni moderne. Queste ultime mostrano che a effettuare una transizione verso l’agricoltura sono le popolazioni già in crescita demografica.





Da 6500 a 5000 anni a.C.
L’Uomo comincia a bere latte

La transizione verso il Neolitico non è stata senza conseguenze sulla biologia dell’Uomo. Una di queste è data dalla capacità di digerire il latte. Le prime tracce di utilizzazione del latte tra i contadini dell’Anatolia risalgono a 6500 anni prima della nostra era. Esse sono state scoperte grazie all’analisi dei residui di lipidi nei vasi portati alla luce nei pressi del mar di Marmara. In Europa le vestigia più antiche che testimoniano questa pratica datano a 5000 anni prima della nostra era e sono costituite da fiscelle (recipienti con il fondo bucato) esumate al centro della Polonia, a Kuyavia. È stato dimostrato che servivano per la produzione di formaggio. Orbene, questa facoltà di digerire il latte propria delle popolazioni del Neolitico stupisce per le seguenti ragioni.

L’Uomo è un mammifero e, come tutti i mammiferi, i suoi cuccioli digeriscono il latte: un enzima, la lattasi, distrugge il lattosio del latte per trasformarlo in zuccheri (in glucosio e in galattosio). Ora, questo enzima diventa di norma inattivo in età adulta. Tuttavia, esistono oggi alcune popolazioni umane in cui fino al 90% degli adulti ha una lattasi attiva. Si parla di persistenza della lattasi, o di tolleranza al lattosio. Se si studia la distribuzione mondiale di queste popolazioni, si può constatare che a condividere tale caratteristica sono le popolazioni degli allevatori.

Da dove proviene questa stranezza biologica? Per anni, la discussione si è concentrata attorno al dilemma se questa tolleranza al lattosio risalente al Neolitico fosse dovuta al consumo regolare di latte fresco, capace di creare una specie di acclimatazione dell’organismo, oppure fosse codificata geneticamente. Solo negli anni 2000 sono state identificate le mutazioni che permettono alla lattasi di restare attiva negli adulti. Tali mutazioni sono situate in una zona regolatrice del gene della lattasi, a una distanza di circa 14.000 paia di basi da questo gene. Una sola mutazione spiega nella maggioranza dei casi la tolleranza al lattosio nelle popolazioni europee, tre nelle popolazioni africane e sempre una nelle popolazioni del Medio Oriente. È un bell’esempio di evoluzione convergente, in cui mutazioni differenti sono sfociate nello stesso risultato biologico.

Un fenomeno rapido

Studiando attentamente la porzione di DNA che circonda ogni mutazione, è stato possibile mostrare che esse hanno subito una forte selezione naturale. Si parla in questo caso di evoluzione bionaturale: un mutamento culturale, per la precisione l’agricoltura, comporta un mutamento dell’ambiente nel quale le popolazioni umane vivono. Di converso, risulta un mutamento nella biologia delle popolazioni umane. In altre parole, la cultura incide sulla biologia. Studiata fin dal 1970, la digestione del latte fresco è l’esempio meglio documentato in questo campo.

Come riusciamo a rilevare la selezione naturale?


Il principio è il seguente. Veniamo a sapere se una variante genetica è recente o antica prendendo in considerazione la lunghezza del DNA attorno alla mutazione in diversi individui che ne sono portatori. Quando si forma una mutazione nel genoma, essa appare su un solo pezzo del DNA. La mutazione è trasmessa alla generazione successiva con il pezzo di DNA circostante. Ma, a ogni trasmissione, si verificano delle ricombinazioni che rompono il pezzo di DNA che sta attorno alla mutazione. Così, nel corso delle generazioni, la lunghezza del pezzo di DNA ancestrale trasmesso attorno alla mutazione si riduce. Perciò, misurando la lunghezza del DNA attorno alla mutazione negli individui contemporanei, è possibile valutare quante generazioni fa la mutazione ha cominciato a essere trasmessa: se la sequenza è grande, ciò significa che la mutazione è recente; viceversa, se la lunghezza del pezzo di DNA attorno alla mutazione è breve, la mutazione è antica.

In assenza di selezione naturale, ci vuole molto tempo perché una variante genetica divenga frequente. Orbene, nel caso della digestione del latte, le mutazioni che rendono un individuo tollerante al lattosio sono frequenti, e la lunghezza del DNA condiviso mostra che esse sono relativamente recenti. In altre parole, le mutazioni sono aumentate di frequenza recentemente, e in modo rapidissimo. Il che significa che le popolazioni sono state sottoposte a una forte pressione selettiva.



Stando alle porzioni di DNA circostanti alla mutazione (e condivise dai portatori di questa mutazione – cfr. il testo di approfondimento) si ritiene che essa abbia cominciato a diffondersi alcune migliaia di anni fa (ca. 5500 anni a.C. in Europa). Ora, questa data coincide esattamente con l’inizio dell’allevamento nelle diverse regioni del mondo.

Possiamo così ricostruire la seguente vicenda: qualche migliaio di anni fa, alcune popolazioni umane si dedicarono all’allevamento e il latte fresco divenne un ingrediente importante della loro alimentazione. Gli individui adulti portatori della mutazione che permetteva di digerire il latte ne trassero beneficio per la sopravvivenza o la riproduzione. Di generazione in generazione, la frequenza della mutazione aumentò, fino a raggiungere oggi tra il 75 e l’80% nelle popolazioni del nord-est dell’Europa (come i finlandesi e gli irlandesi), dell’Europa centrale e in certi popoli di allevatori dell’Africa (come i Tutsi, i Tuareg e i Beduini).

Viceversa, la frequenza è a meno del 5% in Cina o fra gli amerindi, dove visibilmente non c’è stato alcun vantaggio biologico dal consumo di latte fresco in età adulta. Attualmente, si stima che circa il 30% della popolazione mondiale è tollerante al lattosio. Attenzione, però: non è il cambiamento di alimentazione con l’introduzione di forte consumo di latte fresco ad aver fatto apparire le mutazioni capaci di farlo digerire. Queste mutazioni erano già presenti, rare e prive di utilità, ma il cambiamento del modo di vita le ha sottratte allo statuto di neutralità per renderle vantaggiose.

Mistero in Asia centrale

L’Asia centrale, la regione prediletta per le mie ricerche, mantiene ancora qualche segreto su tali argomenti. In questa parte del mondo coesistono infatti popolazioni di allevatori e di agricoltori. I primi hanno un’alimentazione più ricca di prodotti lattieri. Sono forse più tolleranti al lattosio (ricordiamo che la maggioranza delle popolazioni cinesi non lo sono)? Se sì, è per una ragione diversa da quelle che troviamo in Europa e in Medio Oriente? E a quando risalirebbe la selezione della mutazione?

Per rispondere a queste domande, i miei colleghi ed io organizziamo una spedizione fra i Kazaki. Per quanto riguarda gli allevatori, la scelta cade su un villaggio a maggioranza kazaka, un’etnia ben nota per l’addomesticamento degli animali, com’è testimoniato dalle più antiche fonti storiche (alcune centinaia d’anni). Sempre in Kazakistan è stata trovata la più antica traccia di consumo di latte di giumenta, nella cultura chiamata «Botai», risalente a circa 5000 anni fa. Per quanto riguarda la popolazione di agricoltori, optiamo per la regione di Bukhara, dove i villaggi praticano tradizionalmente l’agricoltura e dove le ricerche archeologiche documentano antichi siti agricoli.

La natura della nostra missione ci porta a modificare un po’ il protocollo: oltre alla solita raccolta di DNA, testiamo anche in quale misura gli adulti digeriscano il lattosio. Con l’aiuto dei dispensari del villaggio, viene dunque data istruzione ai partecipanti di venire al mattino a digiuno. Perché il nostro studio sia affidabile e solido, occorre fare la campionatura di 100 individui per villaggio. Ora, con il dispositivo di cui disponiamo, possiamo testare non più di 20 persone al giorno… Ogni mattina, illustriamo il progetto al nostro gruppo giornaliero, prima di raccogliere il consenso di ciascuno.

Picchi di glicemia

Per prima cosa, dobbiamo misurare la glicemia a digiuno. Se un individuo ha una glicemia troppo elevata, segno di un potenziale diabete, lo scartiamo dandone comunicazione al suo medico. Inoltre, per ogni partecipante, misuriamo la concentrazione di idrogeno nell’aria espirata. Poi, ogni individuo ingerisce 50 g di lattosio diluito nell’acqua, corrispondente alla quantità contenuta in un litro di latte. Infatti, la tolleranza al lattosio permette di digerire grandi quantità di latte fresco, ma non è detto che si sia tolleranti al lattosio se ci si limita, per esempio, a un bicchiere di latte al giorno.

Quindi, misuriamo la glicemia dopo 20 e dopo 40 minuti. Il soggetto è tollerante al lattosio? Il suo enzima avrà trasformato il lattosio in glucosio, e potremo constatare un picco di glicemia. Dopo 120 e 180 minuti, rileviamo questa volta la quantità di idrogeno espirato: se l’individuo non è tollerante al lattosio, produrrà gas nello stomaco, e noi misureremo un picco di idrogeno. L’esame complessivo di questi due elementi significativi, idrogeno e glicemia, permette di affermare che una persona è tollerante al lattosio.

In parallelo, facciamo anche riempire ai partecipanti alcuni questionari sugli effetti collaterali del loro processo digestivo: mal di pancia, pancia pesante, ecc. Questi effetti non dipendono sempre dalla tolleranza al lattosio: càpita che alcuni individui tolleranti fisiologicamente accusino pesantezze allo stomaco, mentre altri non tolleranti non segnalino alcun sintomo. Questa parte della ricerca ha anche il compito di dimostrare che non si può stabilire se uno è tollerante oppure no al lattosio unicamente sulla base delle sue dichiarazioni in merito al mal di pancia e allo stomaco gonfio.

Nel corso di questa campagna, ogni soggetto dà infine qualche millilitro di sangue per permetterci di estrarre del DNA. Tutto questo processo richiede tempo; fortunatamente, i partecipanti si dimostrano pazienti e stanno al gioco. Per occupare l’attesa, li intratteniamo mostrando loro foto di Parigi, ecc. Torniamo a far visita a tutti i partecipanti fin dal giorno dopo il loro passaggio, assieme al medico, indicando a quest’ultimo chi è tollerante al lattosio e chi non lo è. E soprattutto, dopo la settimana di campionatura, in ogni villaggio dove abbiamo lavorato, organizziamo un banchetto con tutti i partecipanti. Poi procediamo ai brindisi, in cui ciascuno deve esprimere a sua volta un ringraziamento, un pensiero. Una delle frasi più commoventi che ho sentito è: «Grazie a voi, il nostro villaggio esisterà sulla mappa del mondo».

Sorpresa

Ritorno a Parigi e analisi del DNA. I risultati sono chiari. Gli allevatori sono sì più frequentemente tolleranti al lattosio, ma questa frequenza è debole: dell’ordine solo del 25% negli adulti. Siamo lontani dall’80% di alcune popolazioni del nord Europa! Come spiegarlo? Prima spiegazione che viene in mente: in questa regione del mondo l’allevamento è recente. Ma le nostre analisi genetiche mostrano che la mutazione, la stessa che ritroviamo in Europa, ha cominciato anche laggiù ad aumentare di frequenza diversi millenni fa. La nostra ipotesi si sgretola.

In realtà, la risposta deve essere cercata nella fermentazione del latte! Infatti, è sotto tale forma che il latte viene consumato in questa regione del mondo. Ad esempio, il latte di giumenta viene trasformato in una bevanda chiamata koumis. Ora, quando il latte è fermentato, contiene microrganismi che procurano la fermentazione del lattosio (ne contengono, ad esempio, i latti fermentati tipo yogurt e kefir). È verosimile così che in Asia centrale, da millenni il latte fresco sia stato consumato fermentato.

Altre popolazioni umane hanno consumato i latticini sotto forma di formaggio, con il lattosio eliminato meccanicamente durante la coagulazione delle proteine. In Medio Oriente, ad esempio, dove l’allevamento è stato tra i primi in Eurasia a essere praticato e dove l’utilizzazione dei latticini è diffusa, la frequenza della tolleranza al lattosio resta più elevata, attorno al 40%.

Nel genoma umano, il gene per la digestione del latte è uno tra quelli che mostrano il segnale di selezione recente più forte. In altre parole, benché la natura di questo vantaggio resti ancora imprecisata, gli individui portatori della mutazione sono stati indiscutibilmente molto favoriti dal punto di vista biologico, per quel che riguarda una migliore sopravvivenza e/o una migliore riproduzione. Altri geni legati all’alimentazione mostrano effetti selettivi che risalgono a questo periodo. In breve, è sbagliato pensare che la nostra dieta alimentare discenda da quella del Paleolitico, con buona pace di certe diete moderne…

Emersione di nuove malattie

La transizione neolitica ha provocato intensi cambiamenti nell’alimentazione delle popolazioni umane. Queste ultime hanno cominciato a consumare una maggiore quantità di latticini, ma anche di zuccheri sotto forma di amido contenuto nei cereali. Fra gli Uomini del Neolitico si vedono apparire le prime carie, che troverebbero una spiegazione nel consumo di bolliti di cereali.

Questa osservazione non è isolata: generalmente parlando, lo stato di salute nel Neolitico si deteriora rispetto al Paleolitico. Infatti, l’aumento della densità delle popolazioni comporta l’emergere di patogeni come il morbillo e la tubercolosi. La sottoalimentazione e le malattie hanno del resto lasciato tracce sugli scheletri: striature sui denti (cosa che denota un ritardo nella crescita), ossa disseminate di piccoli buchi attorno agli occhi (una posizione dove l’osso è sottile), una statura più piccola… Simili stigmate divengono frequenti con il Neolitico.

L’emersione delle malattie potrebbe dipendere dalla promiscuità con animali domestici, capaci di trasmettere le loro patologie alle popolazioni? Mettiamo al vaglio questa interpretazione nel caso dell’infezione meglio studiata, la tubercolosi causata dal Mycobacterium tuberculosis, che troviamo anche nei bovini sotto forma di Mycobacterium bovis. Prima dell’arrivo degli antibiotici, si stimava che dal 2 al 4% circa dei decessi attribuiti alla tubercolosi provenissero da una trasmissione animale attraverso il latte di animali infetti. La parte essenziale della mortalità della tubercolosi è insita nella forma umana, e gli studi attualmente in corso propendono più per una trasmissione antica degli umani verso gli animali: così, la tubercolosi nei bovini proverrebbe dalla tubercolosi umana, passando peraltro attraverso altri ospiti.

La trasmissione via animale per prossimità spiega dunque solo parzialmente l’emergere della tubercolosi. Sarebbe piuttosto la densità più elevata delle popolazioni umane a spiegare il prevalere di questa malattia.

Per quanto riguarda altri patogeni, è più difficile che vi siano stigmate sulle ossa. Se osserviamo scheletri che presentano segni di malattia, questo significa sì che la malattia era presente nella popolazione, ma anche che l’individuo è sopravvissuto abbastanza a lungo perché la malattia lasciasse le sue impronte sulle ossa. In realtà, se sopraggiunge una malattia che comporta la morte rapida di individui in una popolazione, gli scheletri non porteranno nessuna traccia del degrado della loro condizione di salute.

Così, col modificare l’ambiente attraverso un mutamento di pratiche, l’Uomo si trova messo a confronto con nuove sfide biologiche, alle quali in seguito si adatterà parzialmente. Per quanto riguarda queste funzioni, noi siamo diversi dagli Uomini del Paleolitico. I cambiamenti principali di alimentazione, dei modi di vivere indotti dalla transizione neolitica, si sono inscritti nel nostro genoma.





3000 anni a.C.
Ötzi sorge dai ghiacci

Nel 1991, nel Tirolo italo-austriaco, lo scioglimento di un ghiacciaio fa emergere un umano mummificato: Ötzi. In men che non si dica, esso viene datato a circa 3300 anni a.C. (tra i 3300 e i 2500), cioè a circa 5300 anni fa. È dunque un uomo della fine del Neolitico, periodo in cui la maggior parte delle popolazioni europee effettuarono la transizione verso l’agricoltura. È straordinariamente ben conservato, con i vestiti e la faretra. Le tracce lasciate sullo scheletro mostrano che sarebbe morto in seguito a una ferita alla schiena, causata da una freccia.

Ma quale potrebbe essere la sua provenienza? Una prima analisi del genoma condotta nel 2008, e fondata sul DNA mitocondriale, rivela che il suo DNA appartiene all’aplogruppo K. Un aplogruppo comprende persone il cui profilo genetico è affine. Quello di Ötzi è frequente oggi in Europa, attorno al 6%, e riguarda circa il 10% della popolazione del Medio Oriente. Più precisamente, il DNA mitocondriale di Ötzi appartiene a un ramo minore di un albero genealogico chiamato K1, che ritroviamo ovunque in Europa e in Medio Oriente. In sostanza, l’informazione non era abbastanza discriminante per precisare il luogo di origine di Ötzi.

Si è dovuto aspettare il 2012 e l’analisi del DNA nucleare per saperne di più. Mettendo a raffronto questo DNA con quello delle popolazioni attuali, emerge in tutta la sua evidenza un risultato sorprendente: le popolazioni più vicine geneticamente a quel DNA sono le popolazioni della Sardegna. Più precisamente, il cromosoma Y di Ötzi appartiene a un aplogruppo G2 frequente in Sardegna e nella Corsica meridionale. C’è di che riempire a caratteri cubitali le prime pagine dei giornali: Ötzi sarebbe stato il primo turista europeo, un sardo venuto nelle Alpi…

Uomini venuti dall’est

Come si spiega questo risultato? Gli studi genetici sull’analisi dei resti umani in Europa hanno mostrato che la cultura neolitica è stata portata dalle popolazioni provenienti dal Medio Oriente che, a poco a poco, si sono meticciate con i cacciatori-raccoglitori presenti sul territorio. Questi studi di DNA antico hanno anche portato a una sorpresa significativa: alcune popolazioni europee attuali non sono geneticamente prossime a questi ultimi neolitici europei. In altre parole, noi non siamo i discendenti diretti di quegli agricoltori di 7000 anni fa (ossia di 5000 anni a.C.). C’è stato un apporto genetico importante tra la fine del Neolitico e il periodo attuale, un nuovo evento che ha sconvolto il paesaggio genetico del continente.

Oltre all’incrocio tra gli Uomini venuti dal Medio Oriente e gli autoctoni europei, nell’età del Bronzo tra i 3000 e i 1000 anni a.C. (tra i 5000 e i 3000 anni fa) appare una nuova componente genetica. Chi sono questi individui? Da dove provengono? Come si è svolto il loro incontro con i popoli già stanziati? Allo stato attuale delle nostre conoscenze, sappiamo che questi umani dell’età del Bronzo venivano dall’est, dal nord del mar Caspio. Sono stati localizzati in una zona dove, archeologicamente, si afferma la cultura di Jamna, che avrebbe inventato il carro. Sulla base dei dati archeologici, si tratterebbe di allevatori, discendenti dai cacciatori-raccoglitori che popolavano le rive del mar Caspio.

L’impatto di questi nuovi arrivati sulle popolazioni europee è stato disomogeneo. Secondo alcuni, essi contribuiscono oggi al 60% del genoma, come nel nord dell’Europa (Norvegia e Lituania), tasso che raggiunge il 30% in altre regioni (Italia e Spagna). L’Inghilterra ha subito, per esempio, a quanto sembra, un forte sconvolgimento genetico all’arrivo di queste popolazioni: più dell’80% del pool genetico analizzato dalla Gran Bretagna alla fine dell’età del Bronzo è simile geneticamente alle popolazioni di questo periodo sul continente. Quest’epoca è caratterizzata in Europa dalla cultura detta campaniforme, caratterizzata da terraglie a forma di campana. È del resto interessante notare che questa cultura si diffonde in tutta l’Europa dell’ovest, nonostante le differenze genetiche che abbiamo appena citato. In altre parole, geni e culture possono essere due elementi non legati fra loro.

Uomini o donne?

Qual era il sesso dei migranti che hanno portato il Neolitico in Europa, e poi di quelli giunti nell’età del Bronzo? Erano in maggioranza uomini o donne? Grazie alla genetica, è possibile sapere se una migrazione era sessuata. Infatti, tra 23 paia di cromosomi, uno determina il nostro sesso, il ventitreesimo: gli uomini ne possiedono un paio detto XY, le donne un paio XX. Così, per una determinata popolazione, se si considera l’insieme dei geni portati dai cromosomi X di tutti gli uomini e tutte le donne, questi geni si troveranno per due terzi nelle donne e per un terzo negli uomini. Il resto del genoma sarà invece distribuito equamente negli uomini e nelle donne.

Durante una migrazione, se le donne vengono senza gli uomini, allora i cromosomi X apparterranno per due terzi all’origine geografica di questi migranti mentre il resto del genoma sarà marchiato per metà dall’origine geografica dei migranti e per metà dagli uomini autoctoni. Se a migrare sono stati uomini, il cromosoma X sarà per due terzi «autoctono», perché portato da donne locali, e per un terzo di «migranti». Così, mettendo a raffronto i cromosomi X con il resto del genoma si riesce a ricostruire se le migrazioni sono di uomini, di donne o di entrambi.

Applicando questo ragionamento al DNA antico, è stato dimostrato che gli individui portatori del Neolitico sono arrivati in coppia: erano sia uomini sia donne. Per contro, le analisi sulla mescolanza verificatasi con i cacciatori-raccoglitori europei, danno risultati che spiegano la variabilità dei processi. Uno studio condotto in Europa del nord ha indicato che sono più le donne cacciatrici-raccoglitrici a essersi mischiate con uomini agricoltori, mentre un altro studio, che verte questa volta sul sud-est dell’Europa è approdato a una conclusione inversa. Lì, sono gli uomini-raccoglitori ad aver avuto relazioni con donne agricoltrici alla fine del Neolitico.

Le conclusioni sono ambivalenti per ciò che riguarda la seconda grande ondata di migrazioni sopraggiunta nell’età del Bronzo (quella di individui provenienti dalle steppe bagnate dal mar Caspio). Questa volta, sono soprattutto uomini ad aver trasmesso i loro geni all’Europa. Sia nel caso di una migrazione più di uomini che di donne, sia nel caso che gli arrivi abbiano coinvolto allo stesso modo uomini e donne, sarebbero stati gli uomini a mischiarsi in prevalenza con le donne locali. Le cose diventano ancora più complesse se osserviamo ciò che accade a est: nei gruppi di allevatori nomadi, sono uomini cacciatori-raccoglitori a mischiarsi con donne allevatrici nomadi. Tuttavia, i dati sono ancora pochi. Faccenda da seguire negli anni a venire…

Il radicamento geografico

Dopo lo sconvolgimento rappresentato dall’età del Bronzo, la mappa della diversità genetica in Europa comincia ad assomigliare all’attuale. In Europa, questa diversità segue un gradiente geografico: le popolazioni geneticamente prossime lo sono anche geograficamente. A un punto tale che, a partire dal DNA di un individuo contemporaneo, si può ricostruire la sua origine a circa 500 km di distanza. Questa strutturazione geografica è valida per gli individui radicati localmente, i cui quattro nonni provengano da un raggio di meno di 100 km. Questi individui radicati forniscono una geografia della diversità genetica a partire da due generazioni precedenti, all’inizio del XX secolo, prima dell’esodo rurale e degli spostamenti su larga scala che si verificano nel XX secolo.

Questa suddivisione della diversità legata alla geografia inizia alla fine dell’età del Bronzo. Conosciamo ancora piuttosto male l’impatto delle migrazioni successive, sia nel caso si siano svolte all’interno dell’Europa o siano avvenute all’esterno. Quel che sappiamo è che l’unica influenza significativa che abbiano subito è costituita dall’arrivo delle popolazioni di allevatori nomadi delle steppe.

L’enigma basco

Alcuni popoli in Europa, nondimeno, sfuggono a questo legame tra diversità genetica e gradiente geografico: sono i sardi, i siciliani e i baschi. Queste popolazioni differiscono dal resto degli europei più di quanto ci si sarebbe potuti aspettare dal contesto geografico. Fra tali eccezioni, il caso dei baschi è quello forse più mediatizzato. A lungo si è pensato che l’eccezione genetica basca fosse il riflesso di una componente di origine paleolitica: un gruppo di cacciatori-raccoglitori avrebbe lasciato discendenti giunti fino ai nostri giorni, a differenza di altre popolazioni europee sostituite da popolazioni provenienti dal Medio Oriente. I baschi sarebbero perciò in qualche modo quel che resta dei cacciatori-raccoglitori originari. Orbene, studi recenti hanno mostrato che questo schema è sbagliato. Per prima cosa, tutte le popolazioni europee sono uscite da un miscuglio tra gli Uomini del Neolitico mediorientale e le popolazioni paleolitiche: non c’è stata sostituzione di popolazioni. Anche i baschi sono il prodotto di questa mescolanza, non sono più «paleolitici» di altre popolazioni europee. Inoltre, anche loro sono fuoriusciti da un miscuglio più tardo con le popolazioni delle steppe dell’età del Bronzo, gli allevatori provenienti dal nord del mar Caspio (anche se questo apporto è in loro inferiore rispetto a quello delle popolazioni delle isole Britanniche o dell’Europa dell’est).

In definitiva, i baschi, da un punto di vista genetico, non sono meno «neolitici» o appartenenti all’«età del Bronzo» di quanto lo siano le altre popolazioni spagnole. La loro specificità è subentrata più tardi: è piuttosto un certo isolamento successivo all’età del Bronzo ad aver fatto emergere casualmente parte delle specificità basche.

Altra eccezione genetica, i sardi si distinguono per l’assenza di componenti proprie dei nomadi dell’età del Bronzo: essi sono sfuggiti a questo miscuglio. Così, i sardi attuali sono i più simili in Europa alle popolazioni neolitiche europee. Per questo, Ötzi, Uomo del Neolitico, è geneticamente affine ai sardi!

Così, alcune popolazioni europee attuali sono fortemente somiglianti, dal punto di vista genetico, alle popolazioni della fine del Neolitico europeo. Esse hanno schivato la mescolanza con gli individui delle steppe dell’età del Bronzo. Al di fuori di questi casi particolari, tutti i popoli europei attingono la loro origine dalle tre fonti seguenti: dai primi Paleolitici europei, dagli Uomini del Neolitico mediorientali e dalle popolazioni dell’età del Bronzo provenienti dalle steppe… Due antiche popolazioni, oggi scomparse, sarebbero state preservate, come i sardi, dall’influenza dei migranti dell’età del Bronzo: i Minoici, che dominarono l’isola di Creta, e gli Etruschi in Italia.





3000 anni a.C.
L’addomesticamento del cavallo in Kazakistan

Questo per l’Europa, ma cosa è avvenuto nello stesso periodo in Asia centrale? Si sono verificate grandi migrazioni di tal genere? Gli Yamnaya, popolazioni delle steppe a nord del mar Caspio, sono emigrati anche loro verso est? 5000 anni fa (ossia 3000 anni a.C.), nelle pianure del Kazakistan viveva il gruppo detto Botai, che, come è stato dimostrato formalmente, procedette all’addomesticamento del cavallo e al consumo di latte di giumenta. Non è invece stato dimostrato che l’addomesticamento del cavallo si sia verificato presso gli Yamnaya. Questo popolo si è sì spostato verso oriente, ma senza lasciare tracce genetiche in Asia centrale, cioè senza mischiarsi geneticamente con individui che possano essere ricondotti ai Botai. Con maggiore sorpresa ancora, rileviamo tracce genetiche degli Yamnaya fin nella regione dell’Altaj, al confine tra la Russia, la Cina, la Mongolia e il Kazakistan. Un po’ come se questo popolo avesse «scavalcato» l’Asia centrale.

Eppure, le steppe dell’Asia centrale non resteranno isolate dalle popolazioni del Caucaso. Per questo bisognerà attendere la fine dell’età del Bronzo: 4000 anni fa (circa 2000 anni a.C.), in queste regioni appare una nuova cultura delle steppe dell’ovest, la cultura Sintashta. Essa emerge negli Urali e utilizza i cavalli. I Sintashta viaggiano verso l’Asia centrale, dove hanno lasciato la propria impronta genetica visibile ancor oggi. Il genoma dei Sintashta si distingue da quello degli Yamnaya in quanto ha incorporato un po’ di genoma delle popolazioni europee situate più a ovest.

Insomma, l’Asia centrale è stata il teatro di due ondate migratorie: quella degli Yamnaya e quella, più tardiva di un millennio, dei Sintashta. Entrambe si attuano verso est e sud-est, fin verso l’India. Come avviene in Europa, queste migrazioni incontrano le popolazioni locali che discendono direttamente dagli antichi cacciatori-raccoglitori della regione. Questi miscugli più o meno importanti con le popolazioni locali, differenti l’una dall’altra, hanno come conseguenza che alla fine dell’età del Bronzo l’Eurasia sia costituita da popolazioni diversificate geneticamente.

Per esplorare questo mosaico di origini, i miei colleghi ed io abbiamo pensato di estendere la nostra campionatura delle popolazioni fino all’Altaj. Finora, noi avevamo lavorato soprattutto nell’Asia centrale, in Uzbekistan, Kirghizistan e Tajikistan. Vista l’importanza degli scambi ovest-est fino ad Altaj, decidiamo di allargare la nostra zona di lavoro, aggiungendovi gruppi etnici dell’est il più possibile diversi, dagli allevatori ai nomadi passando attraverso popolazioni di cacciatori-raccoglitori e di pescatori d’acqua dolce.

Dai Chor ai Tubalar

Altaj. Mese di maggio. Approfittiamo di questa fine giornata per effettuare una piccola escursione sul lago Teleckoe, una magnifica distesa d’acqua azzurra in mezzo alle montagne. Molto profondo (più di 300 m), il luogo mi ricorda il lago di Ginevra. Gli ultimi tre giorni sono stati duri. Per esplorare nel modo migliore la storia di questa regione e il suo legame con l’Asia centrale, abbiamo identificato diversi gruppi etnici dai quali prendere i campioni. Fra cui i Tubalar, che presentano la caratteristica di aver vissuto nella foresta e di essersi sostentati con un’alimentazione basata essenzialmente sulla caccia e sulla pesca.

Un altro gruppo etnico vive in mezzo alla foresta anche al giorno d’oggi: i Chor. L’identità Chor oggi rinasce dopo essere stata repressa dai Sovietici. Bisogna aggiungere che la regione è quella dei gulag, e che i russi non hanno mai visto di buon occhio qualunque idea del mondo che potesse essere diversa da quella del Soviet supremo…

Siamo stati accolti particolarmente bene a Meždurečensk. Una coppia di artisti ci ha ospitato per due giorni, facendo venire anche alcuni amici, cosa che ci ha permesso di testare la metà del gruppo necessario. L’altra metà della campionatura è stata completata nella città mineraria di Cherech, dove un sindaco-sciamano è stato il nostro intermediario presso la popolazione locale. Egli ha invocato su di noi gli spiriti benigni. Con introduzioni simili, è stato facile portare a termine la missione!

Dovevamo proseguire il nostro lavoro con i Tubalar, l’altra popolazione delle foreste. Non avevamo però tenuto in debito conto il peso della sorte: due giorni dopo il nostro arrivo nella regione dell’Altaj, un missile Soyuz lanciato dal Kazakistan per rifornire la Stazione spaziale internazionale si schiantò nella regione dove vive questa etnia… Ufficialmente, nessuna traccia di Soyuz, disintegratosi per combustione entrando nell’atmosfera e cadendo, governo dixit, in una regione «deserta». Tanto «deserta», da essere interamente circondata. Cambiamo perciò i nostri piani e teniamo i Tubalar per ultimi, nella speranza che la loro regione prima o poi riaprirà. Cosa che avviene una settimana dopo. Quando la raggiungiamo, constatiamo che la zona è percorsa in lungo e in largo da macchine di servizio delle «situazioni estreme» alla ricerca dei rottami del Soyuz!

Dopo i Chor, lavorare con i Tubalar è tutta un’altra cosa. Anche loro sono popoli delle foreste, ma mentre i Chor ne fanno un motivo di orgoglio, facendo rivivere antiche tradizioni, presso i Tubalar è la vodka a regnare. Il bere fa disastri in questa regione remota, e i cimiteri sono pieni di tombe di uomini morti nel fior dell’età a causa dell’alcool(in seguito a risse o a incidenti). D’altronde, i villaggi sono vuoti di pomeriggio. Cominciamo con il sistemarci nell’ambulatorio comunale. Vi affluiscono donne, sollecitate dal medico e dall’infermiera, che stanno volentieri al nostro gioco. Per contro, soltanto un uomo ci fa visita. Per trovarne di più, bisognerà andare a cercarli casa per casa e convincerli, con l’aiuto dell’infermiera e di un Tubalar che ci ha dato fiducia.

Spie venute dall’ovest

Per l’indomani, abbiamo previsto una giornata di riposo, perché la nostra missione volge al termine. Alloggiamo in una graziosa pensioncina. Infatti, accanto a questo disastro maschile, le donne incrementano il turismo, costruiscono e gestiscono gli alloggi, e c’è anche un ristorantino simpatico nella borgata. Il giorno dopo, due uomini bussano alla porta: uno in divisa ufficiale, l’altro in abito civile. Si presentano: sono due agenti dell’FSB e hanno da porci qualche domanda…

L’interrogatorio ha inizio: cercano di mettere in dubbio il nostro permesso di lavoro, che non sarebbe in regola perché ne abbiamo due, uno del ministero della Cultura e un altro del ministero della Salute della regione. Altra «colpa» da parte nostra: l’invito con il visto di cui siamo in possesso è stato emesso solo da uno dei due ministeri. Infatti, in Russia, le repubbliche hanno il loro proprio governo, il tutto controllato da Mosca. Cerchiamo di spiegare che un invito può essere emesso da un solo invitante. In breve, s’instaura un dialogo tra sordi, e noi ne possiamo uscire solo telefonando ai ministri, che placano gli animi. Finalmente gli agenti dell’FSB si eclissano dopo essersi accaniti per ore. Decidiamo di interrompere il nostro soggiorno per partire immediatamente alla volta della capitale della regione e, subito dopo, proseguiamo per la città di Barnaul, dove riprendiamo l’aereo portando con noi i campioni.

Solo quando arriviamo a Parigi comprendiamo l’origine di questa vicenda. All’indomani della nostra precipitosa partenza, i due agenti dell’FSB erano ritornati alla pensione con l’incarico di confiscare il nostro lavoro. Temevano infatti che fossimo spie straniere venute per misurare l’impatto biologico del Soyuz… Perché, se ufficialmente tutta la navetta spaziale (e soprattutto il suo carburante molto tossico) si è consumata non appena entrata nell’atmosfera, le popolazioni locali non sono dello stesso avviso e parlano di inquinamenti estremi capaci di uccidere i pesci dei laghi e dei fiumi… Leggenda tubalare o realtà? Non ne sapremo mai niente, ma retrospettivamente siamo felici di essere partiti in tempo!

Dopo l’analisi del DNA dei campioni, constatiamo come previsto che i Tubalar e i Chor differiscono geneticamente dalle altre popolazioni locali, dagli allevatori nomadi. Ma, risultato sorprendente, non sono loro a essere geneticamente i più vicini agli antichi cacciatori-raccoglitori siberiani! Sono i loro vicini, gli allevatori nomadi. Si tratta decisamente di una regione molto complessa.

Carri e siccità

In conclusione, l’età del Bronzo, che va dai 5000 ai 3000 anni fa, cioè tra i 3000 e i 1000 anni a.C., è un periodo di grandi sconvolgimenti genetici in Asia centrale: un forte influsso genetico da parte di popolazioni a nord del Caucaso si propaga a ovest verso l’Europa, e si verificano migrazioni verso est. Perché questi movimenti? Quali fattori li spiegano?

Un primo fattore è costituito dalla comparsa di una novità tecnologica: l’invenzione del carro trainato da buoi presso gli Yamnaya, e quindi di carri trainati da cavalli presso i Sintashta, che tumulano i loro capi con cavalli e carri. È anche un momento di significativa mutazione climatica, con una grande siccità documentata attorno a 4200 anni fa (2200 a.C.). Il riscaldamento ha comportato un declino delle civiltà egizie e akkadiche, così come dei siti urbani nella valle dell’Indo. Questo periodo di siccità avrebbe reso più fragile una modalità di vita sedentaria, favorendo una vita più nomade o, quanto meno, poggiante maggiormente sull’allevamento.

Un’altra ipotesi potrebbe essere rappresentata dall’impatto della peste. In alcuni scheletri di questo periodo si ritrovano infatti tracce genetiche del microbo della peste. La malattia sarebbe giunta fino in Europa orientale portata da questa migrazione. Ma sono state trovate tracce più antiche di Yersinia pestis anche in Svezia! Perciò la peste non proviene unicamente da questa migrazione. In breve, la ragione di questi movimenti resta un enigma.

Insistiamo sul fatto che l’insieme di queste ondate migratorie sfocia nella mescolanza con le popolazioni locali. Si tratta di un evento improvviso o graduale? Non c’è bisogno di immaginare invasioni da parte di orde provenienti dalle steppe. Meticciati progressivi lungo il corso delle generazioni darebbero lo stesso risultato genetico. Un evento che sembrerà rapido, se misurato su scala di tempi archeologici può occupare decenni, o addirittura secoli.

Quid degli «indoeuropei»?

Quando gli individui si spostano, portano con sé i propri geni, il proprio modo di vita, ma anche la propria lingua. Supponendo un arrivo simultaneo di geni e di lingue, tutti questi studi sul DNA antico permettono di rivisitare l’origine degli idiomi indoeuropei attualmente parlati in una zona che va dall’Europa all’India. Esistono due grandi ipotesi a proposito della fonte di questa famiglia linguistica, alla quale appartengono tutte le lingue europee (tranne il basco). Stando alla prima, la lingua madre sarebbe nata in Anatolia nel Neolitico, diffondendosi poi parallelamente all’agricoltura. La seconda ipotesi collega l’affermarsi dell’indoeuropeo alle migrazioni delle popolazioni dell’età del Bronzo.

Se seguiamo lo stretto ragionamento che fa corrispondere l’arrivo delle lingue con l’irruzione degli individui locutori, allora l’ipotesi di una diffusione proveniente dall’Anatolia nel Neolitico non regge: gli anatolici non hanno portato i loro geni nella valle dell’Indo, dove la componente genetica dei primi agricoltori proviene da una regione più orientale dell’Iran (dalla montagna di Zagros), mescolandosi poi con i geni delle popolazioni provenienti dal nord. Peraltro, i baschi, la cui lingua non appartiene alla famiglia indoeuropea, sono discesi geneticamente in parte dagli Uomini del Neolitico dell’Anatolia.

Messa così una forte ipoteca sull’idea di una diffusione simultanea dei geni e delle lingue, esaminiamo la seconda ipotesi: nell’età del Bronzo, un popolo venuto dall’est del Caucaso avrebbe portato le lingue indoeuropee in Europa, verso il sud e verso l’est (e nell’Altaj le lingue tocariche, un ramo dell’indoeuropeo oggi scomparso). Anche questa ipotesi ha i suoi limiti. Sono stati analizzati alcuni resti ittiti; ora, queste popolazioni sono di lingua indoeuropea ma, geneticamente, non avrebbero geni provenienti dalle popolazioni del Caucaso orientale.

Così, l’idea di una simultaneità della diffusione delle lingue e degli individui resta un’ipotesi che ammette alcune eccezioni. Possiamo benissimo immaginare un’origine anatolica dell’indoeuropeo, una naturale diffusione culturale della lingua verso lo Zagros, e poi una diffusione di individui e di lingua verso l’India. A contrario, verso ovest, si sarebbe prodotta una migrazione degli Uomini neolitici dall’Anatolia fino ai baschi, ma senza sostituzione linguistica.

Se, su scala mondiale, i lavori di genetica e di linguistica hanno mostrato una buona concordanza dei geni e delle lingue, il che va nel senso di uno spostamento simultaneo dei popoli e delle lingue, questo schema generale comporta importanti eccezioni. Ad esempio, gli abitanti della Turchia parlano una lingua türk, ma sono geneticamente simili alle popolazioni del Medio Oriente e non alle altre popolazioni turcofone che vanno dalla Turchia all’Altaj. Qui c’è stata sostituzione linguistica senza migrazione genetica. Ma c’è di più: un’origine dell’indoeuropeo a partire da un’unica popolazione è già forse una visione semplificatrice. Ricercatori, ai vostri laboratori!





3000 anni a.C.
L’incontro Pigmei-Bantù

Comunque stiano le cose per quanto riguarda l’Europa, in Medio Oriente o in Asia centrale, l’irruzione degli agricoltori ha modificato profondamente la vita delle popolazioni locali. Ma come si sono svolti questi incontri? Sono stati violenti? Un esempio africano ci ha fornito qualche elemento di risposta: l’arrivo dei Bantù in territorio pigmeo 5000 anni fa (3000 a.C.).

Uno scambio «sesso-specifico»

In quest’epoca, nuove popolazioni giungono in Africa centrale e portano una nuova tecnica: l’agricoltura su terreno trattato mediante il debbio. Queste popolazioni sono di lingua bantù e proverrebbero dal Camerun. Esse si diffonderanno rapidamente in tutta l’Africa, a un punto tale che ci sono poche differenze genetiche tra un locutore bantù del Gabon e un locutore bantù del Mozambico. Nello stesso periodo, le popolazioni pigmee, che in precedenza occupavano un grande territorio limitrofo, si dividono in sottogruppi. Tenuto conto della concomitanza dei due fenomeni, è legittimo pensare che i Bantù, nel corso del loro insediamento nell’Africa centrale, abbiano provocato una frammentazione delle popolazioni pigmee. Come in Europa e in Asia, in seguito le popolazioni pigmee si sono scambiate geni con le popolazioni di agricoltori vicini.

Uno dei risultati dello studio condotto dalla mia équipe e di cui ho già parlato è quello di aver dimostrato l’esistenza di scambi simmetrici tra i Pigmei e i loro vicini. Abbiamo osservato flussi di geni dagli agricoltori verso i Pigmei, ma pochi flussi di geni dai Pigmei verso gli agricoltori. È qualcosa di abbastanza sorprendente rispetto a ciò che gli etnologi sapevano su questi due gruppi: è infatti escluso che un uomo pigmeo sposi una donna appartenente alla popolazione degli agricoltori, mentre il matrimonio tra un agricoltore e una donna pigmea, per quanto raro, rimane accettabile. Lasciando da parte ogni criterio di seduzione, da un punto di vista pratico le donne pigmee sono ritenute fertili, e la dote da pagare è meno elevata.

In questa società, è tradizione che la donna vada ad abitare dal marito. Così, nel caso di matrimonio tra un abitante del villaggio e una donna pigmea, quest’ultima viene a vivere in un villaggio di agricoltori. Il flusso dei geni dovrebbe essere dai Pigmei verso i non Pigmei. Orbene, la genetica mostra che accade l’inverso. La ragione di questo paradosso è semplice: la donna pigmea o i suoi figli finiscono quasi sempre per tornare nel loro villaggio natale. In realtà, gli abitanti del villaggio considerano i Pigmei come inferiori. Così, sia che a divorziare e a ritornare con i suoi bambini nell’accampamento pigmeo sia la donna del villaggio, sia che ad andarsene siano solo i suoi figli, i geni «agricoltori» portati dai bambini si ritrovano in fine nei Pigmei.

Qui, lo scambio è «sesso-specifico»: sono le donne a viaggiare tra i Pigmei e gli agricoltori, e a far entrare in qualche modo i geni degli agricoltori nel patrimonio genetico dei Pigmei tramite i figli. Questo esempio è eloquente. Esso mostra che senza violenza, con mescolanze successive (e benché queste ultime siano rare per ogni generazione), il pool genico del cromosoma Y di popolazioni locali può essere quasi completamente sostituito in solo poche generazioni da quello dei nuovi venuti.

Un altro effetto delle mescolanze: la statura

Tali mescolanze genetiche hanno avuto conseguenze sulla statura degli individui: più un Pigmeo ha genoma non pigmeo, più è alto. Questo risultato è fondamentale per capire la bassa statura dei Pigmei. Esso prova in modo incontrovertibile che questa caratteristica che ha tanto colpito gli europei (ricordiamoci che «pigmeo» deriva dal greco antico pygmaîos, «alto un cubito») è codificata geneticamente. Infatti, se la bassa statura di un individuo fosse semplicemente il risultato di un’alimentazione di cattiva qualità o di un’esposizione frequente a patogenesi, allora la statura dei Pigmei non avrebbe niente a che vedere con il loro patrimonio genetico.

Secondo insegnamento che possiamo trarre da questo dato: in questa bassa statura sono implicati un gran numero di geni. In caso contrario – se ad esempio solo uno o due geni influenzassero la statura –, non esisterebbe una correlazione tanto netta tra la statura e la percentuale di genoma proveniente dagli agricoltori, cosa che invece possiamo constatare. Il collegamento tra mescolanza genetica e statura non sarebbe tanto netto e marcato. I Pigmei sarebbero sia grandi sia piccoli.

Ma perché la loro statura è così bassa? Come abbiamo visto, si pensa che questa modesta statura sia un adattamento alla vita nella foresta tropicale umida, senza che però se ne abbia la certezza. Diverse ipotesi sono state avanzate per illustrare un possibile legame tra bassa statura e migliore adattamento alla foresta, alcune decisamente assurde: una bassa statura permetterebbe di correre più veloci, cosa che rappresenterebbe un vantaggio nella caccia. Problema: le popolazioni del nord Europa, anch’esse viventi nella foresta, come per esempio in Svezia, erano di alta statura…

Un’ipotesi più seria vorrebbe che la bassa statura permetta di raggiungere la maturità sessuale prima e, nel contesto delle foreste tropicali, procuri perciò un vantaggio riproduttivo; ma uno studio particolareggiato che è riuscito a descrivere le curve di crescita dei Pigmei in funzione dell’età, ha provato che questo effetto non esiste. Questi dati sono molto recenti perché i Pigmei non conoscono la loro età e presso di loro non esistono registri delle nascite. Un villaggio della foresta camerunense sfugge tuttavia a questa regola: alcune suore vi annotano tutte le nascite da una ventina d’anni. Ma, anche qui, queste risorse sono zeppe di errori. Ad esempio, se un bambino muore in tenera età, il bambino successivo porterà lo stesso nome e non sarà necessariamente dichiarato (per i genitori, si tratta in qualche modo dello stesso bambino).

Di fronte a un simile deficit di rilevamenti, una sola soluzione: seguire gli individui della popolazione recandosi sul posto almeno una volta all’anno. È ciò che alcuni ricercatori hanno fatto da 15 anni a questa parte. Grazie a questi lavori, oggi sappiamo che i Pigmei non raggiungono la maturità sessuale prima dei non-Pigmei. Nel corso della loro infanzia e adolescenza hanno una crescita più debole.

Selezione sessuale

Una terza ipotesi sembrava costituire una buona pista: quella della selezione sessuale. In tutte le popolazioni umane analizzate fin qui, si profila una preferenza sessuale delle donne per gli uomini più alti. Ciò è vero anche nelle nostre società europee: gli uomini più alti sono meno frequentemente senza figli, sono più riproduttivi. In fine, sono avvantaggiati per la riproduzione: hanno mediamente un numero di figli maggiore. Sul lungo termine, questa selezione comporta un aumento della statura degli individui: i più alti trasmettono meglio i propri geni. E se, presso i Pigmei, fosse vero il contrario? Se gli uomini di bassa statura fossero i preferiti?

Anche qui, si è reso necessario un lavoro sul campo: si è dovuto procedere alla misurazione di ogni coppia… i dati concordano su una preferenza per gli uomini più alti. Le ricerche qualitative lo hanno confermato: per i Pigmei, è difficile immaginarsi con una donna più alta; da parte loro, le donne desiderano un uomo più alto. L’ipotesi della selezione sessuale è fuori gioco!

Un’ultima ipotesi che potrebbe spiegare la bassa statura riguarderebbe l’adattamento alla termoregolazione. In un ambiente caldo e umido, sarebbe vantaggioso produrre meno calore corporeo. Ora, il calore emesso dipende dalla forma e dall’altezza della figura. Una statura bassa produce tendenzialmente meno calore. Ipotesi che resta da verificare. Per farlo, bisogna attendere che la genetica possa identificare i geni implicati nella termoregolazione e osservare se questi ultimi sono selezionati naturalmente presso i Pigmei, cosa che attesterebbe un adattamento.

Resistenza ai patogeni

Ma torniamo ai nostri incontri. Constatiamo presso i Pigmei, come effetto collaterale di mescolanze genetiche con gli agricoltori vicini, una conseguenza sulla statura. Esiste anche l’effetto reciproco? Esistono cambiamenti genetici negli agricoltori dell’espansione bantù?

Chiamiamo con questo nome l’espansione dell’agricoltura che parte dall’Africa occidentale, verosimilmente dal Camerun. Si tratta sicuramente di un’ondata di popolamento tra le più importanti della storia, tanto per ampiezza che per rapidità: in meno di 2000 anni, le popolazioni bantù raggiungono i laghi dell’Africa orientale. A un punto tale che le popolazioni portate da questa ondata, quelle di lingua bantù dell’Africa orientale, nello Zimbabwe, sono geneticamente molto simili alle popolazioni del Camerun.

Le uniche differenze genetiche osservate nelle popolazioni bantù sono collegate agli incontri che i migranti hanno fatto lungo il cammino. Abbiamo appena ricordato quello con i Pigmei. Ma è anche possibile, frugando nel genoma dei Bantù, rilevare la traccia di geni provenienti da altre popolazioni locali incrociate. Si ottiene allora un risultato interessante: alcuni pezzi di genoma passati dalle popolazioni locali ai Bantù sono geni implicati nelle risposte immunitarie. Così, questi geni hanno conferito ai nuovi arrivati adattamenti ai nuovi patogeni con i quali si erano dovuti confrontare a mano a mano che l’espansione si allargava.

Questo tipo di mescolanza di geni corrisponde a quello che i genetisti chiamano «mescolanze adattative». Lo stesso meccanismo si è verificato quando sapiens ha incontrato Neanderthal e Denisova. Grazie a pezzi di genoma di questi cugini, essi hanno beneficiato di un migliore adattamento ai patogeni o di una migliore tolleranza al freddo e all’altezza.

Malaria

In questo scambio di geni connesso alle malattie è inevitabile constatare che i Pigmei sono i perdenti della storia: sono stati contaminati dai mali genetici degli agricoltori. L’esempio più noto è quello della drepanocitosi. Mutazioni nel gene codificante per l’emoglobina possono comportare una malattia, quando si è portatori di due coppie di questo gene, una ricevuta dal padre, l’altra dalla madre: l’anemia falciforme o drepanocitosi. In assenza di trattamento, questa malattia comporta la morte dei bambini di età inferiore ai 5 anni.

In base alla teoria dell’evoluzione, tale gene debilitante sarebbe dovuto scomparire per selezione naturale nel corso delle generazioni. Ma esso conferisce in realtà un vantaggio quando si è portatori di una sola coppia. Protegge infatti contro patogeni come Plasmodium falciparum che causa la malaria (l’altro nome del paludismo). Così nelle zone a forte intensità malarica, il vantaggio protettore è più importante dello svantaggio rappresentato dall’anemia, e la mutazione si mantiene a una frequenza elevata del 10%.

È il caso della maggior parte delle zone tropicali dell’Africa centrale, dell’Asia meridionale e, con frequenze meno elevate, del bordo mediterraneo (ricordiamo che le pianure della Corsica erano zone malariche). Con i dati genetici attuali, è stato possibile datare la selezione sulla mutazione capace di conferire una resistenza alla malaria. Essa risale a circa 7000 anni fa, ossia all’epoca del Neolitico.

Giungendo nelle zone forestali dove vivevano i Pigmei, gli agricoltori svilupparono la tecnica del terreno debbiato, cosa che favorì la proliferazione delle zanzare e perciò l’arrivo della malaria. La variante del gene che conferisce la resistenza al paludismo si è inserita nel genoma dei Pigmei per mescolanza genetica e in seguito è aumentata di frequenza per selezione naturale. È ancora una volta un esempio di mescolanza adattativa, con un prezzo salato da pagare poiché i Pigmei hanno cominciato a soffrire di drepanocitosi.





1000 anni a.C.
Intrepidi navigatori sbarcano in Polinesia

Il mare, ultima frontiera. Quando i Bantù concludono la loro migrazione 3000 anni or sono, l’Uomo è certamente approdato su isole o, addirittura, su continenti come la Nuova Guinea e l’Australia, ma non si è mai spinto più a est, verso quella che possiamo chiamare l’Oceania lontana. Eppure, un gruppo di Uomini si arrischierà ad affrontare il mare aperto e a mettere piede sull’arcipelago del Vanuatu, nell’occidente polinesiano, circa 3000 anni fa. Conosciamo questo evento grazie alla comparsa in queste isole di una cultura caratterizzata da uno stile di terrecotte, lo stile Lapita, che proverrebbe dall’isola di Taiwan 5000 anni fa.

Da dove erano partiti questi valorosi marinai? Le analisi genetiche di DNA moderno di tali regioni oceaniche mostrano che gli individui di queste isole nacquero da mescolanze genetiche tra antenati dotati di un pool genico proveniente dal sud-est asiatico e antenati con un pool genico della Papuasia-Nuova Guinea. Dati archeologici e geni concordano al riguardo: i colonizzatori verrebbero dall’isola di Taiwan o quanto meno dal sud-est asiatico. Resta da stabilire attraverso quale percorso e come…

In base alla teoria dominante, i Lapiti (le terrecotte hanno dato il nome al popolo che le forgiava) sarebbero arrivati dalla Nuova Guinea, mischiandosi con le popolazioni locali, e proseguendo poi verso est e verso le isole della Polinesia. Se ciò fosse vero, tali pionieri della navigazione, i primi Lapiti sbarcati nelle isole, dovrebbero essere un miscuglio genetico Papuasia-Taiwan. Un sito archeologico del Vanuatu situato a Teouma metterà in discussione questo scenario: i primi resti umani del Vanuatu non hanno componenti genetiche della Papuasia! Solo una componente genetica del sud-est asiatico è stata identificata. Ciò significa che i Lapiti sono giunti direttamente al Vanuatu, senza mischiarsi con gli abitanti della Papuasia. Le mescolanze sarebbero sopraggiunte in un secondo tempo. Si parla di ipotesi del «treno rapido», con una diffusione folgorante della cultura Lapita da Taiwan alla Polinesia occidentale.

In sintesi, i primi abitanti dell’Oceania lontana non avevano antenati provenienti dalla Nuova Guinea. Mettendo a raffronto il DNA di questi primi oceaniani lontani con quello delle popolazioni del sud-est asiatico, si disegna la strada che essi avrebbero percorso: passerebbe per Taiwan e le Filippine, costeggerebbe il nord della Papuasia per raggiungere infine l’Oceania lontana. Un periplo piuttosto ambizioso.

Verso l’isola di Pasqua

Le mescolanze con popolazioni papuane si verificheranno più tardi e genereranno navigatori ancora più temerari. Tali discendenti colonizzeranno la Polinesia orientale, tra cui l’isola di Pasqua, 2000 anni dopo, ossia all’incirca nell’anno 1000 della nostra era. Questa volta, le distanze sono vertiginose: occorrono quanto meno diversi giorni di mare prima di raggiungere una nuova isola e, soprattutto, bisogna trovarla! Con mappe nautiche molto complesse basate sulle costellazioni, questi polinesiani varcarono distanze di migliaia di chilometri non incontrando anima viva e questo molto prima che Cristoforo Colombo attraversasse l’Atlantico! Nel corso di tale ondata migratoria i polinesiani raggiungeranno la Nuova Zelanda e daranno vita al popolo maori.

Durante queste colonizzazioni, la selezione naturale lascerà evidentemente la sua impronta. Nell’isola di Samoa, in mezzo al Pacifico, a più di 600 km a est di Wallis e Futuna, l’80% degli abitanti moderni sono in sovrappeso o obesi. È una delle ricorrenze più elevate al mondo. Orbene, analizzando il DNA di 3000 Samoani, alcuni ricercatori hanno potuto identificare una variante di un gene associato al peso e al livello di glucosio a digiuno. Questa variante del gene mostra il contrassegno di una forte selezione naturale avvenuta in passato. A cosa serve questo gene? Ebbene, esso permette di aumentare l’accumulo di riserve, sotto forma di grasso…

È un bell’esempio della teoria detta del «gene economo». Secondo questa teoria, se in un periodo del passato il cibo era limitato o se c’erano state carestie, la selezione naturale dovette favorire mutazioni capaci di accumulare riserve sotto forma di grassi. Una specie di assicurazione per attraversare i periodi di indigenza. Ma, in un ambiente in cui il cibo è abbondante, quello che era stato un adattamento diviene un handicap, perché comporta un sovrappeso, obesità e diabete di tipo 2.

La teoria del gene economo spiegherebbe perché certe popolazioni sulla Terra soffrano di diabete più di altre. Negli Stati Uniti è stato dimostrato che le popolazioni amerindie, anche se si alimentano allo stesso modo degli altri americani (di origine europea), presentano un rischio più elevato di contrarre un diabete di tipo 2.

Come si vede, un adattamento a una determinata dieta praticata nel passato lascia tracce nello stato di salute attuale delle popolazioni. I miei colleghi ed io abbiamo pensato di testare questa ipotesi in Asia centrale. Infatti, in questa regione del mondo coesistono agricoltori e allevatori nomadi dalle diete alimentari più contrastanti. I primi si nutrono maggiormente di cereali, mentre i secondi hanno un’alimentazione ricca di proteine, perché mangiano più carne e anche più latticini. Analizzando dettagliatamente l’alimentazione e misurando la fisiologia degli individui abbiamo potuto dimostrare che gli allevatori nomadi corrono il rischio di contrarre il diabete di tipo 2 quasi il doppio degli agricoltori!





1000 anni a.C.
La grande cavalcata degli Sciti

Fra i popoli dell’antichità, quello che ha colpito in modo più duraturo l’attenzione degli studiosi è il popolo degli Sciti. Questi «barbari», temuti dai Greci, appaiono per la prima volta in fonti scritte, grazie a Erodoto. Lo storico designa con questo termine un popolo di cavalieri pastori nomadi parlanti una lingua iraniana e li colloca al centro dell’Eurasia.

Gli Sciti sono noti oggi agli archeologi per le loro tombe associate a una cultura materiale e anche per i petroglifi (disegni su pietra) scoperti in Kurgani (nome russo con cui si designano le tombe) in Mongolia, nell’Altaj e nel Tien Shan (un’alta catena montuosa dell’Asia centrale). A tutt’oggi, è il popolo più antico che sia salito a cavallo. Le prime tracce di questa pratica sono state rinvenute in Mongolia, in un sito datato 3200 anni fa!

Lo stile caratteristico delle tombe degli Sciti si estende dall’Europa centrale alla Siberia. Nella repubblica russa di Tuva, si trovano tombe di monarchi ostentatori, come Arzan I e Arzan II. In Kazakistan, il sito di Barel è notevole per gli ornamenti di cavalli. Predomina in questa cultura l’arte raffigurante animali. Gli Sciti partecipavano al commercio lungo la via della seta, scambiando la preziosa fibra e i cavalli. Controllavano queste vie e dipendevano dai centri urbani per approvvigionarsi di oggetti di lusso e di cereali, al fine di arricchire la propria alimentazione.

Oggi sappiamo che gli Sciti comprendono un insieme di gruppi diversi uniti da alcune tradizioni, ma con storie differenti. Gli Sciti dell’est, ad esempio, lottarono contro l’Impero cinese, mentre quelli dell’ovest sarebbero diventati Sarmati (un popolo di cavalieri delle steppe vissuti nell’Europa orientale tra i 500 anni a.C. e i 400 d.C.). Espressione della mitologia scitica, la leggenda dice che i Sarmati proverrebbero dall’accoppiamento di uomini sciti con donne amazzoni, espulse dalla regione della Cappadocia in Turchia e risalite a nord attraverso il mar Nero. L’emersione degli Sciti ha occupato a lungo gli storici: i diversi gruppi sciti hanno una stessa origine? E se la risposta è positiva, sono venuti da est (Siberia) o da ovest (Ungheria)?

Le risposte della genetica

Uno studio genetico di resti umani provenienti da siti differenti ha dato la risposta. Gli Sciti ungheresi sono diversi dagli altri Sciti vissuti più a est, che chiamiamo Sakas. Nonostante questo, tutti gli Sciti discendono parzialmente dagli allevatori delle steppe dell’età del Bronzo. Essi nascono dai Sintashta della tarda età del Bronzo (e non dalle prime migrazioni provenienti dalle steppe del Caucaso).

Dopo la loro dispersione, le popolazioni scite si sono mescolate geneticamente con popolazioni locali: gli Sciti di Ungheria con europei, gli Sciti dell’est, in Altaj e in Mongolia, con i cacciatori-raccoglitori siberiani, e quelli dell’Asia centrale con le popolazioni del sud. La storia degli Sciti è un bell’esempio per mostrare che una certa omogeneità di cultura non coincide con la diversità genetica.

La vicenda non si ferma qui. Lungo il corso dei secoli, queste popolazioni incorporeranno sempre più componenti genetiche di provenienza orientale… Del resto, se ci spostiamo ancora più a est, in Mongolia, tra il 1300 e il 900 prima della nostra era, troviamo un caso molto interessante in cui un nuovo modo di vita non è stato accompagnato da alcun cambiamento genetico.

Analizzando il tartaro dei denti di resti umani di 22 siti archeologici della regione di Hôvsgôl, è stato possibile dimostrare che questi individui avevano avuto un’alimentazione ricca di latticini (si tratta della prima traccia formale di utilizzazione di animali d’allevamento per il consumo di latte in Mongolia). Ora, questi individui sono portatori di caratteristiche genetiche dell’est dell’Eurasia e sono quasi sprovvisti di apporti provenienti dall’ovest, mentre i loro animali venivano da lì. In altre parole questi Uomini hanno assunto un nuovo modo di vita da altri senza mescolarsi con loro. Tutto l’opposto di ciò che è avvenuto in Europa all’epoca dell’arrivo dell’agricoltura!
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Dalla fine del IX secolo al X secolo
L’espansione dei Samanidi persiani in Asia centrale

X secolo: i Persiani invadono l’Asia centrale. Questi uomini provenienti dall’attuale Iran appartengono alla dinastia dei Samanidi e si insediano a est, nelle regioni situate sulla via della seta – più tardi daranno vita all’Uzbekistan. I Samanidi difenderanno questi territori contro gli attacchi dei nomadi della steppa turca, garantendo così la sicurezza delle vie commerciali. La loro potenza monetaria e militare alimenterà in loro il desiderio di fare della propria capitale, Bukhara, un centro di vita intellettuale, l’equivalente della grande rivale Bagdad. A pochi chilometri a est di Bukhara, per fare un esempio, nasce il grande matematico Al-Khwarizmi, che ha legato il suo nome agli algoritmi.

Lingua e genetica sono correlate fra loro?

Nonostante il ruolo giocato nella geopolitica tumultuosa dell’Asia centrale, i Samanidi rappresentano solo una pagina del nostro grande libro di storia, un episodio migratorio fra tanti altri: perché, allora, interessarsi a loro? Per l’eredità che hanno lasciato, quella che si sente parlare oggi per le vie di Bukhara: la lingua. Accanto ai dati genetici, le lingue sono un altro indice che aiuta a ricostruire i movimenti migratori. Ma i geni e le lingue viaggiano sempre insieme? Come abbiamo già accennato, una semplice intuizione ci suggerirebbe che geni e lingue si spostano di conserva. Errore… L’esempio dei Samanidi e di altre lingue dell’Asia centrale ci mostrerà che la prossimità linguistica e la genetica intrattengono relazioni più complesse di quanto non sembri.

Eppure, su scala planetaria, a partire dagli anni Novanta, sulla base di marcatori biologici piuttosto grossolani ma sufficientemente validi, i ricercatori avevano mostrato che le «distanze linguistiche» collimano proprio con le distanze «genetiche»: due popolazioni sono tanto più geneticamente vicine, quanto lo sono linguisticamente. Una delle spiegazioni proposte è la seguente: durante le migrazioni, gli individui trasportano la propria lingua assieme ai propri geni e si uniscono preferibilmente con locutori della stessa lingua o di lingue affini. Ci si sposa più facilmente se si pronuncia allo stesso modo la parola «amore», dicevano i sostenitori di questa teoria.

Tale risultato è stato ben presto criticato opponendo che il legame tra lingua e genetica si spiegherebbe semplicemente con la geografia. Infatti, i linguisti hanno da tempo constatato che due popolazioni tendono a parlare la stessa lingua se vivono in prossimità reciproca. Orbene, poiché ci si sposa preferibilmente vicino a casa propria, sembra logico che ci si unisca in matrimonio con gente di una lingua affine, senza bisogno di tirare in ballo la lingua come risultato di una scelta. Formulato con il gergo scientifico, il legame tra genetica e linguistica non sarebbe che una variante di quello che associa genetica e geografia. Per rendere la questione ancora più comprensibile, prenderò in considerazione il rapporto che sussiste in Francia tra numero di decessi e numero di medici per ogni comune. I due fattori sono correlati: più sono numerosi i medici in un comune, più sono i decessi. I medici sarebbero allora colpevoli di omicidio seriale? No, ovviamente, esiste un fattore esplicativo nascosto: le dimensioni del comune. Più numerosi sono gli abitanti, più numerosi sono i medici e maggiore è il numero dei decessi. Nei rapporti tra lingua e geni, questo fattore nascosto sarebbe perciò la geografia.

Lontano dagli occhi, lontano dal cuore

Come stanno le cose in realtà? La lingua svolge oppure no un ruolo nella scelta dei coniugi? Per andare a fondo della questione, il terreno ideale di studio sembra essere l’Asia centrale, perché qui vivono a stretto contatto popolazioni parlanti lingue appartenenti a famiglie linguistiche diverse. Misurando direttamente gli scambi tra una popolazione e l’altra è possibile così osservare se il fatto di parlare una lingua distinta costituisca un freno al matrimonio e, simmetricamente, se i coniugi vengano scelti prevalentemente tra i locutori della stessa lingua. Nel 2004, una missione da me organizzata ha fatto base nei pressi di Bukhara, l’antica capitale samanide, con l’obiettivo di campionare individui rappresentanti tutte le lingue parlate nella regione.

Oltre che dalla nostra équipe abituale, questa volta siamo accompagnati da un linguista. È la prima missione di questo tipo che unisca assieme genetica e linguistica. Ci insediamo dapprima in un grazioso villaggio fiorito dove i marciapiedi corrono all’ombra di pergolati coperti di vigne e dove l’asfalto circonda gelsi centenari… In una sala offertaci gentilmente dal sindaco, il nostro collega linguista chiede a ogni partecipante quale lingua parli. Tutti rispondono uzbeko, benché, nei fatti, tutti utilizzino espressioni diverse per designare lo stesso oggetto!

Come nella maggior parte delle regioni del mondo, il plurilinguismo quotidiano è la norma. Qui, la gente parla correntemente uzbeko, tagiko, e una buona parte di loro anche russo. Eppure, l’uzbeko è compreso nel gruppo di lingue di origine turka, mentre il tagiko è una lingua indo-iranica, sottospecie della grande famiglia dell’indoeuropeo. Le due lingue non sono interconnesse come potrebbe avvenire per due dialetti; qui si incontrano in realtà due famiglie linguistiche differenti.

Da quanto tempo queste lingue tanto dissimili coesistono? Come si mantiene questa diversità linguistica? È difficile sapere quando una lingua giunga in una determinata regione – del resto, le origini della famiglia indo-europea sono ancora oggetto di discussione, come abbiamo notato (alcuni studiosi propongono una diffusione nel Neolitico a partire dalla Mezzaluna fertile, altri una diffusione più tarda, nell’età del Bronzo, e originaria delle steppe del Caucaso). Alcuni fondamenti comuni sono innegabili. Quando i Persiani invadono l’Asia centrale nel X secolo, parlano lingue indo-iraniane dell’ovest, mentre nelle oasi in cui fanno irruzione si parlano lingue indo-iraniane dell’est, il cui esempio più noto è il sogdiano, la lingua dei mercanti della via della seta. Restano solo poche popolazioni parlanti queste lingue indo-iraniane dell’est: gli Yagnob che vivono in Tagikistan, nelle montagne del Pamir. Gli altri Tagiki parlano una lingua persiana, che è indo-europea dell’ovest.

Ricettacolo di questi due rami delle lingue indo-iraniane, la regione è anche una zona di crocevia per le popolazioni di lingua turka. Se uso «turka» con la k, è per riferirmi senza ambiguità alla lingua turka e per evitare ogni confusione con il turco, con la «c», della Turchia. Detto diversamente, tutti i turki non sono turchi. Presente su un territorio straordinariamente vasto comprendente l’intera Eurasia, la famiglia linguistica turka (alla quale alcuni linguisti aggiungono il mongolo, per formare la famiglia turco-mongola) si estende dal lago Bajkal alla Turchia, e conta circa 170 milioni di locutori. Le lingue turke proverrebbero dalle regioni dell’Altaj e si sarebbero diffuse in Asia centrale tra il IV e il XIII secolo.

Paranoia acuta

Per rispondere alla domanda iniziale sul fattore nascosto che collegherebbe lingua e genetica, abbiamo immaginato un dispositivo mirante a limitare, se non escludere, la spiegazione della prossimità geografica. In pratica, sceglieremo popolazioni viventi in zone contigue e parlanti lingue diverse, e poi misureremo gli scambi di coniugi tra queste popolazioni, con l’ausilio della genetica. Sulla carta, sembra un dispositivo rigoroso e abbastanza semplice, ma, sul terreno, tale idea ci pone di fronte a piccole «difficoltà»… Infatti, il procedimento adottato ci porta a viaggiare in villaggi minoritari sotto il profilo linguistico, il che suscita la perplessità delle autorità, se non la loro diffidenza.

Ad esempio, nell’impressionante valle del Fergana attraversata dal Syr-Darya, siamo seguiti ogni sera da una macchina a fari spenti, come in un romanzo di spionaggio degli anni Settanta. Durante un secondo soggiorno nella regione, veniamo raggiunti da un «etnologo» locale che ci interroga sulla nostra visione politica di un grande Stato raggruppante tutte le popolazioni dell’Asia centrale di lingua indo-iraniana, Stato che sarebbe nato grazie all’annessione da parte del Tagikistan di una parte dell’Uzbekistan… Un «etnologo» che ci è sembrato molto vicino all’FSB locale! Fiutando la trappola, eludiamo la domanda.

In una valle del Tagikistan, sola e unica volta di tutte le nostre missioni in Asia, un villaggio rifiuta di partecipare al nostro studio. La spiegazione ci viene data al nostro arrivo nel comune successivo: in quella valle, la popolazione ha pagato un pesante tributo alla guerra civile lunga e cruenta seguita all’indipendenza del 1991, e tutte le famiglie hanno perso almeno uno dei loro cari in scontri avvenuti coi gruppi attualmente al potere. La loro fiducia in tutto ciò che appare collegato alle autorità ufficiali è, come minimo, limitata.

La musica della lingua

Ci sono voluti diversi anni per portare a termine la nostra campagna di campionatura. Essa ci ha permesso di costruire una banca eccezionale di dati sulla diversità linguistica della regione. Aggiungerò, per la precisione, che ci siamo limitati a misurare la diversità lessicale, a partire da una lista di 200 parole utilizzate come punti di riferimento da linguisti, e comprendenti termini relativi a corpo umano, cifre, pronomi, ecc. Tali parole appartengono al vocabolario di base di una lingua e sono poco soggette a prestiti. In ogni villaggio, il linguista dell’équipe interrogava da due a quattro persone. Partendo dal russo, faceva loro tradurre nel dialetto locale le 200 parole della lista, trascrivendo il risultato in alfabeto fonetico. Questo lavoro necessitava di un orecchio eccezionale. Il nostro collega linguista, del resto, è un eccellente musicista, dotato di una sensibilità uditiva assoluta!

Alcune parole sono state escluse dalla nostra analisi, in quanto non appartenenti al campo lessicale di queste popolazioni. L’esempio più notevole è dato dalla parola «mare», che per la maggior parte dei villici del deserto o dei contrafforti dell’Himalaya non significa niente. Raramente si sente pronunciare la parola «mare»: in sua vece vengono usati termini come «stagno», «pozzanghera», «acqua».

A partire da questi dati, completati dai nostri tradizionali prelievi di DNA, abbiamo potuto calcolare le distanze linguistiche tra i diversi locutori e metterle a raffronto, in particolare, con le distanze genetiche. Questo studio dettagliato ha fornito diversi risultati, alcuni specifici della storia della regione e altri più generali sull’interazione con la cultura.

Lingue e geni non viaggiano sempre insieme

La prima informazione che siamo riusciti ad acquisire è stata una sorpresa: in questa regione, la genetica è poco correlata con la geografia. Popolazioni geograficamente lontanissime sono nondimeno molto vicine geneticamente. Questo risultato stupefacente fa dell’Asia centrale una regione a parte. Per contro, la lingua spiega una buona parte delle prossimità e delle differenze genetiche tra le popolazioni. Le popolazioni di lingua indo-iraniana sono geneticamente vicine tra di loro, come quelle di lingua turka, pur in presenza di una differenza genetica misurabile tra i due gruppi.

Esistono tuttavia eccezioni a questo legame stretto tra geni e lingua. Innanzitutto, i Turkmeni, che parlano lingue turke, si situano geneticamente in un altro gruppo, quello degli indo-iraniani. In altre parole, c’è stata una sostituzione linguistica nel passato di queste popolazioni. In un determinato momento, una delle invasioni venute dall’est con locutori di lingue della famiglia turka ha comportato un cambiamento di lingua fra gli antenati dei Turkmeni, ma senza mescolanza genetica o quanto meno in quantità minima.

Si tratta forse di un cambiamento collegato a una dominazione politica, ma senza sostituzione di popolazione. Del resto, questa mutazione linguistica si estende ad altre popolazioni di lingua turka, ad esempio in Turchia, dove non esiste traccia genetica proveniente dall’est portata da locutori di lingue turke. Così, i turchi fanno geneticamente parte delle popolazioni del Medio Oriente e si distinguono dai locutori turka dell’Altaj. In Turchia, le invasioni venute dall’est non hanno comportato sostituzioni demografiche. Le lingue e i geni non hanno viaggiato insieme!

Altra deroga alla regola tra genetica e linguistica: le popolazioni uzbeke. Benché la lingua uzbeka faccia parte della famiglia delle lingue turke, la popolazione è un miscuglio di un pool genico che ritroviamo nelle popolazioni di lingue indo-iraniane e di un altro presente in quelle di lingue turke.

Il matrimonio è una cosa seria

A parte queste due eccezioni, la diversità genetica della regione mostra due gruppi che corrispondono alle seguenti due famiglie linguistiche: la lingua indo-iraniana e la lingua turka. Come si spiega questa divisione della popolazione? La prima spiegazione è l’esistenza di un freno alle mescolanze tra popolazioni di lingue diverse, che si ripercuoterebbe a livello dei geni. Ma a limitare i matrimoni tra i due gruppi potrebbe essere un fattore identitario diverso dalla lingua. Giungeremmo così a conclusioni sbagliate qualora attribuissimo la limitazione degli scambi a un fatto linguistico, quando la spiegazione reale potrebbe consistere in un altro fattore, sfuggito alla nostra indagine. La lingua potrebbe benissimo essere solo la parte appariscente di altre differenze.

Il nostro studio va oltre: grazie alle nostre ricerche abbiamo potuto calcolare distanze linguistiche anche in seno alle famiglie di lingue. Orbene, anche tra popolazioni di famiglia linguistica identica, abbiamo misurato una significativa correlazione tra le distanze genetiche e quelle linguistiche. Su questa scala più sottile, per quanto ne sappiamo, non esistono differenze culturali nascoste che limitino gli scambi. Esiste perciò un vero e proprio legame tra prossimità linguistica e genetica.

Come spiegarlo? Qui, ci troviamo quasi di fronte a un esempio che fa scuola. Poiché il rapporto tra genetica e geografia è molto debole, il fattore geografico non può spiegare questa prossimità. Due interpretazioni non esclusive e complementari giustificano questo risultato. La prima è che le lingue e la diversità genetica evolvono congiuntamente: se due popolazioni si scambiano pochi migranti, le loro lingue e i loro geni sono destinati a divergere. La seconda è che un individuo preferisce sposarsi con una persona della stessa lingua, anche a costo di percorrere diverse centinaia o, addirittura, diverse migliaia di chilometri dal proprio villaggio. Questa scelta si ritroverebbe a livelli sottili di differenze linguistiche. Ho avuto modo di illustrare questa interpretazione dei risultati davanti a una platea di Kazaki, e tutti annuivano. In seguito mi hanno raccontato come, nel loro villaggio, ci si sposava più volentieri con un parlante della stessa lingua anche se abitava lontano.

Cattolici e protestanti

Abbiamo visto qui come un tratto culturale, la lingua, comporta differenze genetiche tra popolazioni. Questo fenomeno non è esclusivo della lingua. Ad esempio, in India, dove si fanno matrimoni tra caste determinate, si osservano singolarità genetiche. Nei Paesi Bassi, è visibile una strutturazione che coincide con i gruppi religiosi: cattolici da una parte e protestanti dall’altra. In uno studio molto accurato del patrimonio genetico in Inghilterra, è stata constatata una differenza genetica tra gli abitanti della Cornovaglia e quelli del Devon, senza che alcuna barriera separi questi due territori.

In realtà, ogni popolazione umana che comporti una certa endogamia, sia che essa poggi sulla geografia, sulla lingua, sulla religione o su un qualunque altro elemento culturale, accumulerà lungo le generazioni singolarità genetiche. Più l’endogamia è accentuata e duratura, più le differenze sono destinate a rafforzarsi. Questo fenomeno spiega certamente la particolarità genetica dei baschi di Spagna, particolarità che non ritroviamo prima dell’età del Ferro nei dati del DNA antico.

Da tempo gli antropologi hanno debitamente documentato che ogni gruppo umano tende a volersi smarcare dai propri vicini. Per fare questo, esso avanzerà alcuni criteri culturali destinati a diventare identitari. Può trattarsi di una preferenza alimentare, di un repertorio di canti, di un modo di vestire, della lingua, di una religione… Ad esempio, da quando Serbia e Croazia si sono separate, ciascuno dei due paesi tende a valorizzare gli elementi del vocabolario più distintivi, mentre nel periodo precedente parlavano la stessa lingua, il serbo-croato. Nelle epoche più antiche, nel Paleolitico in Europa, gli archeologi hanno identificato aree culturali con ornamenti di conchiglie differenti tra un territorio e l’altro.

Questa spinta alla diversità culturale, se si traduce in una scelta dei coniugi all’interno del gruppo e se questa scelta persiste per qualche generazione, lascerà tracce nella diversità genetica. Tali differenze restano tuttavia deboli e sono misurabili solo con una grande quantità di dati capaci di registrare tutto il genoma.

Punti caldi

Le popolazioni totalmente endogame sono estremamente rare, soprattutto in assenza di costrizione geografica: le isole culturali sono l’eccezione. Così, in Asia centrale, pur in presenza di differenze tra gruppi di locutori diversi, abbiamo indentificato anche mescolanze genetiche. Il legame tra diversità culturale e diversità genetica non è assoluto, è una tendenza. Si prenda il Caucaso: è un punto caldo di diversità linguistica e vi ritroviamo accentuate particolarità genetiche. Al contrario, il Camerun, anch’esso un punto caldo di diversità linguistica, mostra un debolissimo livello di differenziazione genetica tra popolazioni.

Questi dati permettono di ricostruire la storia delle popolazioni? Come ho precisato, perché la diversità culturale e la diversità genetica si sovrappongano è necessario che le differenze culturali siano associate a una forma di endogamia, e soprattutto che quest’ultima persista per più generazioni. Anche la statura della popolazione conta. Ricostruire questi diversi parametri è il compito fondamentale della genetica delle popolazioni. Orbene, soltanto pochi anni fa eravamo in grado solo di misurare differenze genetiche. Da una decina d’anni, grazie all’incremento dei dati, alle acquisizioni concettuali ottenute tramite una teoria desunta dalla fisica statistica (la teoria della coalescenza) e dalla potenza degli strumenti informatici, è possibile ricostruire la trama più verosimile della storia delle popolazioni.

Ad esempio, abbiamo potuto stabilire che le popolazioni tagiki sono nate da una mescolanza tra popolazioni dell’ovest e dell’est dell’Eurasia, mescolanza che risalirebbe a circa 6000 anni fa, mentre i Kirghisi attuali provengono da una mescolanza tra le popolazioni venute dall’est e le popolazioni già insediate in Asia centrale circa 3000 anni fa. Di più, la statura delle popolazioni kirghisi è sempre stata più bassa di quella delle popolazioni tagiki. A partire dalla diversità genetica attuale, una parte del passato delle popolazioni diventa così accessibile. La prossima sfida consisterà nel conoscere meglio i meccanismi evolutivi della diversità culturale.





Ai confini della storia
Gli ebrei di Bukhara

Sono le sette, stiamo consumando la colazione mattutina nell’hotel Fatima di Bukhara. All’improvviso tutto trema, le sedie vibrano come se una metropolitana passasse proprio sotto l’hotel: è un sisma. Ci precipitiamo in strada. Visibilmente, siamo gli unici a essere spaventati. Qui, i terremoti sono frequenti e la gente è abituata. Tashkent, la capitale dell’Uzbekistan, è stata distrutta nel 1966 da uno di questi cataclismi. Per tale ragione, del resto, la città presenta un’architettura tutta particolare: per la ricostruzione, l’URSS si è avvalsa dei migliori talenti… Il più notevole è un edificio di una ventina di piani, strutturato con un cortile-giardino rotondo ogni due piani, attorno ai quali sono costruiti gli appartamenti.

Alla sinagoga

Dopo questa colazione movimentata, ci rechiamo alla sinagoga di Bukhara. La costruzione è situata in fondo a un dedalo di viuzze e, dall’esterno, niente permette di distinguere la sua magnifica porta in legno da quelle delle altre case del quartiere.

La nostra guida è un amico del locandiere. Come numerose famiglie ebraiche di Bukhara, la sua ha saputo cavalcare l’ondata turistica che è seguita all’indipendenza del paese. Ma, a differenza delle altre, essa è rimasta in paese mentre la maggior parte delle famiglie ebraiche si sono stabilite in Europa, in America o in Israele. Il rabbino ci riceve e noi gli spieghiamo il nostro progetto: un gruppo di ricercatori, tra i quali ci siamo anche noi, vorrebbe ricostruire la diversità genetica della diaspora ebraica, e la comunità di Bukhara ci interessa molto. È infatti una delle comunità ebraiche situate più a est dell’Asia, e la sua origine risalirebbe a tempi ancestrali. Precisiamo che il nostro studio necessita solo di qualche millilitro di saliva per ogni volontario. Sarebbe d’accordo di partecipare e di chiedere ad altri di seguire il suo esempio?

Una storia vecchia di 2000 anni

Siamo fortunati, il rabbino accetta. Ci spiega che la comunità è ormai ridotta a poche famiglie e che le contatterà immediatamente. Secondo lui, essa si è ormai talmente ristretta da rendere difficile ai giovani il matrimonio. Restiamo in attesa e, con lo scorrere delle ore, arrivano alcuni volontari. Chiediamo a ognuno il permesso di filmarli, ma tutti rifiutano. Per loro, sputare la saliva in un tubo davanti a una cinepresa, cioè in pubblico, è degradante.

Alla fine della giornata sono venuti circa venti partecipanti. Il minimo necessario perché i colleghi di un consorzio internazionale con i quali abbiamo messo a punto il progetto possano includere questo campione nello studio. Ci sentiamo perciò rassicurati e pensiamo all’obiettivo da perseguire. Gli ebrei di Bukhara hanno una tradizione orale, la cui ascendenza è attribuita all’esilio dal regno di Israele cui sono stati costretti dagli Assiri, nell’VIII secolo prima della nostra era. Essi avrebbero mantenuto il loro retaggio religioso da 2000 anni, pur restando isolati dalle altre comunità ebraiche. Lo studio consentirà di precisare i particolari di questa vicenda – almeno è ciò che speriamo.

Due anni dopo, disponiamo finalmente dei risultati dei test genetici e approfittiamo di una missione nella regione per presentarli al rabbino: la comunità ebraica di Bukhara assomiglia geneticamente alle altre comunità ebraiche che si trovano nel Caucaso, ad esempio in Georgia. L’insieme forma quello che viene chiamato il gruppo dei Mizrahim.

Ogni gruppo di comunità ebraiche è geneticamente diverso dagli altri: gli Ashkenaziti si distinguono dai Mizrahim, i Sefarditi (discendenti dalle popolazioni ebraiche espulse dalla penisola iberica nel XV secolo) dagli ebrei dell’Africa settentrionale, da quelli dell’India e dello Yemen. Così, ogni gruppo ha palesemente vissuto una storia singolare. Tuttavia, le comunità ebraiche attingono chiaramente le loro radici nel Levante. Le comunità ebraiche sefardite, quelle del Marocco e i Mizrahim sono anche geneticamente molto vicine alle popolazioni non ebraiche della regione. Due gruppi però fanno eccezione in questa comune origine medio-orientale: gli ebrei dello Yemen, cugini delle popolazioni della penisola arabica (Yemen, Arabia Saudita, Siria), e quelli dell’India, che guardano piuttosto verso l’Iran e l’Asia centrale. In alcuni casi, ci troviamo di fronte a conversioni di popolazioni locali, mentre in altri, a migrazioni di individui venuti dal Levante.

Altro fatto interessante: per le popolazioni di cui abbiamo potuto analizzare il cromosoma Y e il DNA mitocondriale, le mescolanze che troviamo con le popolazioni locali passano più attraverso il DNA mitocondriale che attraverso il cromosoma Y. Ciò significa che gli incroci locali si sono avuti soprattutto per integrazione nelle comunità di donne locali non ebree piuttosto che di uomini. Un risultato che non ci si aspetterebbe per una religione che si trasmette per via femminile.

Comunità aperte o chiuse

Questo livello di mescolanza, segno di un’apertura alle popolazioni locali, è il medesimo per tutte le comunità? No. Gli Ashkenaziti europei sono geneticamente intermediari tra le popolazioni del Medio Oriente e quelle dell’Europa, segno di mescolanze frequenti, mentre i Mizrahim (che in particolare vivono a Bukhara) si avvicinano più alle popolazioni del Levante che a quelle locali. In poche parole, i Mizrahim si sarebbero mescolati di meno con gli Ashkenaziti.

Tale chiusura dei Mizrahim si ritrova anche nelle sottopopolazioni di questa comunità: utilizzando un grandissimo numero di marcatori genetici, è possibile distinguere le popolazioni ebraiche ashkenazite del Caucaso da quelle dell’Uzbekistan. Per contro, le popolazioni ebraiche ashkenazite si assomigliano tutte geneticamente, dalla Russia all’Italia – risultato di scambi ricorrenti tra le due diverse comunità.

È interessante vedere come uno stesso criterio culturale, in questo caso la religione, produca effetti diversi sulla maggiore o minore apertura di un gruppo agli apporti genetici. Per capirlo meglio si rendono necessarie analisi supplementari. In particolare, si dovrà valutare a quale data le diverse popolazioni sono arrivate nel Caucaso, e poi in Uzbekistan. Questa vicissitudine forse non corrisponderà alla tradizione orale. Non è escluso che un primo gruppo sia arrivato 2000 anni fa, come narra la tradizione orale, ma che un nuovo gruppo insediatosi in epoca più recente nella regione costituisca l’essenza del patrimonio genetico moderno della comunità. In questo caso, la differenza genetica con le popolazioni locali non sarebbe tanto segno di un’endogamia forte, quanto quello di un’origine recente, essendoci stato poco tempo per le mescolanze.

In breve, ancora una volta, l’analisi dettagliata di ogni popolazione umana si rivela una disciplina appassionante, perché pone domande riguardanti noi tutti: in quali contesti le nostre comunità sono più o meno aperte agli scambi con le popolazioni vicine?





Dal IX al X secolo
I Vichinghi colonizzano l’Islanda

Parigi brucia! Orde di guerrieri venuti via mare dalla Scandinavia risalgono la Senna fino a Parigi. Siamo tra l’845 e l’885. In realtà, i Vichinghi raggiungeranno più volte la città, tra il VII e l’XI secolo, per metterla a sacco o pretendere un tributo dai suoi abitanti. Commercianti e insieme predatori, i Vichinghi sono prima di tutto marinai. Le antiche saghe raccontano come abbiano scoperto l’America verso l’anno 1000, 500 anni prima di Cristoforo Colombo. L’isola di Terranova porta realmente tracce del loro effimero passaggio sul continente.

C’è invece un’isola in cui i Vichinghi si sono stabiliti con successo: l’Islanda. La popolazione islandese attuale discende da un piccolo gruppo di individui giunti dall’Europa poco più di mille anni or sono: tra gli 8000 e i 16.000 individui venuti dalla Scandinavia, dall’Irlanda e dalla Scozia. Il paese è poi rimasto isolato per secoli.

Gli islandesi, da una decina d’anni a questa parte, hanno iniziato un lavoro titanico: ricostruire l’albero genealogico integrale dei circa 300.000 abitanti attuali! Incrociata con dati genetici, questa genealogia su scala di un intero popolo, permette di capire nei particolari la storia degli islandesi. Quale parte hanno avuto i Vichinghi nella colonizzazione del paese? Come si è modificato il patrimonio genetico dell’isola nel corso della storia? Mettendo in sequenza il DNA di qualche migliaio di individui su base volontaria, gli studiosi hanno abbozzato il ritratto genetico dell’intera nazione.

Denti che la dicono lunga

Nel 2018, alcuni ricercatori islandesi hanno sequenziato l’antico DNA di più resti umani risalenti agli anni 1000, l’epoca dei fondatori dell’Islanda. Su 35 diversi DNA ritrovati, 27 sono di qualità sufficiente per essere analizzati. Primo fatto rilevante, il 79% di tali resti appartengono a uomini, il che significa che i primi islandesi si occupavano dei morti in modo diverso a seconda del sesso del defunto.

Grazie all’analisi dell’isotopo dei loro denti, sappiamo che la maggior parte di questi individui era costituita dalle prime generazioni nate sul posto. Nel corso della formazione dei denti, lo smalto cattura gli isotopi dello stronzio dell’ambiente nel quale vive un individuo. Mettendo a raffronto il profilo di stronzio dello smalto costituitosi nella prima infanzia con quello noto in Islanda è possibile sapere se un individuo ha trascorso la prima infanzia in Islanda oppure no.

Che risultati ha dato il raffronto di questi fondatori con le popolazioni moderne? Primo dato certo: questi colonizzatori erano al 56% Vichinghi provenienti dalla Scandinavia. Il 44% restante era costituito da Gaelici nativi delle isole britanniche (Scozia e Irlanda). Se analizziamo il pool genico degli islandesi contemporanei, la parte genetica vichinga costituisce più del 70%. Così, nel corso della storia di queste popolazioni, i Vichinghi hanno lasciato una maggiore discendenza rispetto ai Gaelici.

Cosa giustifica questo migliore successo riproduttivo? Una spiegazione documentata dagli storici sarebbe che alcuni Gaelici siano arrivati come schiavi. Dotati di una statura inferiore, essi si sarebbero riprodotti meno bene rispetto ai discendenti dei Vichinghi. A priori, non sarebbe neppure escluso che i danesi, che hanno dominato l’isola dal 1380 al 1944, abbiano segnato con la loro impronta scandinava i geni islandesi. Ma questa ipotesi non regge: i danesi sono sempre stati troppo pochi – nel 1930 erano 700 ogni 80.000 islandesi.

Resta la spiegazione più verosimile: i Vichinghi, nel corso delle generazioni, hanno avuto un migliore successo riproduttivo. I primi lavori di genetica sulla popolazione contemporanea si sono concentrati sul DNA mitocondriale e sul cromosoma Y. Essi mostrano che circa il 62% delle discendenze materne provengono dalla Scozia e dall’Irlanda, mentre il 75% delle discendenze paterne provengono dalla Scandinavia. In altre parole, il vantaggio in termini di successo riproduttivo dei Vichinghi e dei loro discendenti si è trasmesso soprattutto per via paterna.

Si è potuto valutare, per ogni fondatore, se era di origine scandinava, vichinga o gaelica. Alcuni erano già in realtà una mescolanza di questi due pool genici. Infatti, prima di colonizzare l’Islanda, i Vichinghi colonizzarono anche la Scozia e l’Irlanda… Uno studio recente condotto in Irlanda stima che il 20% del pool genico attuale dell’Irlanda provenga da retaggio vichingo. Essendo ancora rari i resti umani dell’epoca della colonizzazione, l’analisi di un maggior numero di campioni negli anni a venire permetterà di capire meglio questa colonizzazione. Mancano in particolare resti di donne.

Un’isola alla deriva

Qual è stata l’evoluzione della popolazione islandese dalla colonizzazione in poi? Nel corso della sua storia quest’isola è rimasta appartata, con una densità relativamente ridotta. Nel 1850 si contavano circa 50.000 islandesi. Dopo questa data, la popolazione ha conosciuto una forte crescita, fino a raggiungere i 330.000 abitanti odierni. A causa della statura relativamente bassa e in seguito all’isolamento, la popolazione islandese ha subito una deriva genetica (la modificazione casuale dei geni) ed è divenuta geneticamente diversa dalle popolazioni da cui proveniva. Così, il pool genico attuale islandese non combacia più né con quello degli scandinavi, né con quello degli scozzesi o degli irlandesi. Al contrario, il pool genico dei primi colonizzatori cade proprio al centro della diversità scandinava o gaelica.

Una deriva genetica può essere visibile in solo poche generazioni se la popolazione è di piccole dimensioni. È il caso delle trasmissioni dei caratteri ereditari, da una generazione alla successiva, che provoca differenze nei geni. Esse sono più accelerate se alcuni individui hanno un forte successo riproduttivo, come è avvenuto in Islanda con i Vichinghi. Il fenomeno di deriva genetica è stato molto studiato anche in Québec. Il paese è stato pioniere nella ricostruzione delle genealogie all’interno di una popolazione, cosa che ha aperto la via ai lavori in Islanda.





XII secolo
L’esercito di Gengis Khan dilaga in Europa

Nel XII secolo, le orde di Gengis Khan arrivano alle porte di Babilonia. Grande stratega, questo capotribù riesce a riunire attorno a sé una coalizione di numerosi clan mongoli. Avanzando verso ovest, il potente esercito incorpora tribù incontrate lungo il cammino. Non sempre si sa che Gengis Khan è ancor oggi una figura leggendaria, in particolare in Mongolia. La sua statua troneggia sulla grande piazza davanti al Museo nazionale di Ulan Bator, dove gli è dedicata un’intera sezione. Fatto sorprendente dell’esposizione, la genetica s’impone al centro delle collezioni storiche. In questo contesto, nel 2003, un articolo scientifico suscitò localmente molto scalpore.

Analizzando il cromosoma Y di numerose popolazioni attraverso l’Eurasia, alcuni genetisti hanno valutato che quasi il 10% degli individui abitanti sul territorio dell’ex Impero mongolo (ossia il 3% degli euroasiatici moderni) possiede varianti genetiche la cui origine comune risalirebbe a circa 1000 anni fa. Orbene, nel XII secolo si riteneva che Gengis Khan avesse avuto una gran numero di spose e di figli. Questi uomini imparentati sarebbero perciò i discendenti per via paterna del grande personaggio. Una straordinaria scoperta che il museo ricorda con l’esposizione di grandi pannelli. In tutta l’Asia centrale è motivo di grande orgoglio il fatto di poter far risalire le proprie origini al «sovrano universale» (traduzione del suo nome).

Il sovrano dei geni

Cos’è accaduto in realtà? Una nozione ci aiuta a comprendere: quando più individui sono portatori di varianti genetiche ereditate dal cromosoma Y – in epoche lontane – di uno stesso antenato, si dice che essi condividono lo stesso aplogruppo Y. Un aplogruppo riunisce persone che hanno profili genetici affini e che condividono un antenato comune. Se è eccessivo attribuire l’aplogruppo mongolo a Gengis Khan, è stato possibile mostrare in seguito che più aplogruppi in questa regione del mondo si sono diffusi rapidamente di generazione in generazione, fino a diventare frequenti nelle popolazioni attuali. Agli umani piacciono le storie fantasiose: un aplogruppo è stato chiamato Gengis Khan, un altro, Qing, con riferimento alla dinastia omonima. L’origine del secondo aplogruppo risalirebbe al dirigente cinese Giocangga, morto nel 1582, che fu il nonno del fondatore della dinastia Qing.

Una simile pregnanza di un aplogruppo è possibile solo se figli, nipoti, pronipoti e pro-pronipoti – nel giro di una ventina di generazioni – hanno tutti avuto un forte successo riproduttivo. In altre parole, questo ci indica che il successo riproduttivo si è trasmesso da una generazione all’altra.

Come mai una stessa discendenza maschile ha potuto avere un successo del genere? La risposta è che tutti questi floridi aplogruppi hanno in comune il fatto di trovarsi in società tradizionalmente patrilinee. Cioè in società organizzate in stirpi, clan e tribù, e nelle quali ogni individuo appartiene alla stessa entità del padre. Inoltre, questi differenti strati sociali si incastrano l’uno nell’altro al modo di matriosche: i membri di una stessa stirpe condividono un antenato paterno recente, le stirpi si raggruppano in clan, anch’essi dotati di un antenato paterno comune, e infine i clan si riuniscono in tribù.

In queste società patrilineari, lo statuto, i beni e il posto occupato nella società vengono trasmessi per via paterna. L’individuo conosce soprattutto la famiglia dalla parte del padre. Queste genealogie sociali sono fondamentali, ed è facile trovare registri che ricostruiscono quelle di tutta l’Asia centrale. Una volta, in Kirghizistan, ho addirittura visto la genealogia completa degli uomini del villaggio scritta sul muro del municipio. In alcune regioni, ogni individuo conosce a memoria la propria discendenza paterna per una decina di generazioni. Queste strutture impongono anche le norme che definiscono con chi ci si può o non ci si può sposare: eventualmente all’esterno della stirpe o del clan, ma possibilmente nella stessa tribù.

Leggenda o realtà?

La genealogia patrilineare può aver avuto un impatto sulla diversità genetica e spiegare tali aplogruppi presenti con tanta frequenza? Per questo bisogna innanzitutto che le genealogie descritte corrispondano a genealogie biologiche. In altre parole, quando due individui sostengono di avere un antenato comune, si riferiscono a una vicenda soltanto mitica, oppure hanno un antenato comune per davvero?

Mettendo a raffronto questi dati genetici con le genealogie così come sono riferite dagli individui in Asia centrale, la nostra équipe ha potuto mostrare che i membri di una stessa stirpe sono realmente imparentati per via paterna. Un legame identico, anche se meno vigoroso, si osserva a livello del clan. Per contro, l’effetto è assente a livello di tribù. In altri termini, su piccola scala, le genealogie riferite non sono semplicemente e unicamente costruzioni sociali: sono anche apparentamenti biologici. Le tribù, al contrario, non incarnano relazioni biologiche, ma raggruppamenti sociopolitici di gruppi non imparentati tra loro.

Quali sono le conseguenze di un simile sistema patrilineare sulla diversità genetica? In tutte le popolazioni patrilineari dell’Asia centrale, dell’Altaj, della Mongolia abbiamo provato che alcuni cromosomi Y sono sovra-rappresentati, cioè che un grande numero di uomini sono portatori dello stesso cromosoma Y (contrariamente alla popolazione francese, ad esempio, dove sono presenti tutti i tipi di cromosomi Y). Inoltre, in queste popolazioni, l’albero degli apparentamenti genetici dei cromosomi Y ha una forma un po’ particolare. È asimmetrico, con sotto-rami folti raggruppati in rami anch’essi folti, e non equilibrato come un albero normale dove ogni ramo dovrebbe avere altrettanti sotto-rami… Questa asimmetria è un indizio che c’è stata una trasmissione del successo riproduttivo: gli individui con antenati molto prolifici hanno avuto anche loro molti figli.

Poligami di generazione in generazione

Il risultato, comunque, è che alcuni cromosomi Y si sono rapidamente diffusi in queste popolazioni. Come si è svolto con precisione questo processo? Perché il successo riproduttivo si è trasmesso? La risposta è: grazie alla trasmissione di un vantaggio sociale, proprio di una generazione, alla seguente. Se un uomo ha un numero di figli elevato, perché è favorito da un alto rango sociale, e trasmette tale rango ai suoi figli, questi ultimi saranno a loro volta favoriti e così via. Questo tipo di fenomeno è stato osservato negli anni Settanta presso gli Yanomamö dell’America meridionale: gli uomini di alto rango sociale erano per lo più poligami, avevano più figli rispetto ai loro simili di più basso rango; in seguito, i figli avrebbero ereditato quel rango e sarebbero stati a loro volta più frequentemente poligami.

Lo stesso tipo di meccanismo è stato descritto presso i Maori della Nuova Zelanda, ma dalla parte femminile. Le donne di alto rango sociale avevano accesso a maggiori risorse, avevano perciò figli che sopravvivevano più a lungo e infine trasmettevano il loro rango alle figlie. Quando il successo riproduttivo è trasmesso per via femminile, il DNA mitocondriale (unicamente ceduto dalle donne, ricordiamocelo) testimonia una diversità genetica particolare.

Lo studio molto dettagliato realizzato in Asia centrale ci aveva permesso di incrociare le genealogie tramandate per via orale con i dati genetici, e di mostrare come la genealogia patrilineare ha un impatto sulla diversità genetica. Un altro esempio dell’influenza di un comportamento culturale sulla diversità delle popolazioni umane e perciò sulla loro evoluzione. Al di là di questo risultato, potevamo ora diagnosticare questa genealogia patrilinea o matrilinea misurando una trasmissione del successo riproduttivo a partire direttamente dai dati genetici. Insomma, a partire dai dati del cromosoma Y di una popolazione, era adesso possibile sapere se essa fosse patrilineare, e in quale misura. Oppure, a partire dal DNA mitocondriale, se il successo riproduttivo venisse trasmesso dalle madri alle figlie.

Da madre a figlia presso i cacciatori-raccoglitori

Questo è precisamente ciò che abbiamo testato presso altre società umane, con l’aiuto del test statistico fondato sull’albero di apparentamento. Forti di questo test, abbiamo sondato il DNA mitocondriale di una quarantina di popolazioni dotate di modalità di sostentamento diverse: cacciatori-raccoglitori, allevatori nomadi o agricoltori.

Nelle società di cacciatori-raccoglitori, la nostra analisi ha mostrato l’esistenza di una trasmissione del successo riproduttivo per via femminile. Senza escludere al 100% l’ipotesi che possano esserci fattori genetici legati alla fertilità, capaci di conferire un vantaggio a certi tipi di DNA mitocondriale, diversi meccanismi sociali sono compatibili con questa trasmissione: un vantaggio nell’accesso alle risorse, legato a un rango sociale trasmesso da madre a figlia, o anche un miglior successo riproduttivo connesso al numero di fratelli e sorelle (una donna nata in una famiglia importante potrebbe beneficiare di maggiori aiuti e così di un migliore binomio sopravvivenza-riproduzione).

Nel caso dell’Asia centrale, la trasmissione si effettua chiaramente per via paterna. Se alcune stirpi o clan hanno un vantaggio sociale che si traduce in una migliore riproduzione, il vantaggio sarà trasmesso per via paterna. Inoltre, quando un clan diventa troppo grande, si suddivide. Orbene, questa fissione non è aleatoria, essa si produce in funzione dell’apparentamento paterno e comporta una concentrazione di cromosomi Y simili. Per questo, alcuni cromosomi Y sono sovra-rappresentati in alcune popolazioni.

A partire dall’età del Bronzo

Un punto è chiaro: numerose popolazioni umane trasmettono i loro geni più per via paterna. Ma a quando risalirebbe questo sistema di parentela?

Non esiste ancora una soddisfacente campionatura di popolazioni ben definite nel passato, né è stato analizzato un numero sufficiente di individui dello stesso periodo, per poter svelare questo sistema di parentela direttamente tramite il DNA antico. Siamo fiduciosi che presto questo sarà possibile. Nondimeno, disponiamo di piste fondate sui cromosomi Y delle popolazioni attuali. Quei gruppi di cromosomi Y che si assomigliano, dunque gli aplogruppi, possono essere datati sulla base delle mutazioni che contengono. Ebbene, la maggior parte di questi gruppi frequenti in Eurasia vengono fatti risalire a due periodi.

Alcuni gruppi giovani hanno circa 1000 anni, come l’aplogruppo Gengis Khan, e gli altri hanno un’età che oscilla tra i 3000 e i 4000 anni. Il gruppo più antico risale all’età del Bronzo. In questo periodo, gli archeologi documentano la creazione di Stati, l’emergere di una élite, insomma la nascita di una gerarchia sociale. Così, si assisterebbe in quest’epoca all’inizio di un rapporto tra rango sociale e riproduzione umana. Alcuni avrebbero più discendenti, a causa di un vantaggio sociale, e questo vantaggio si sarebbe trasmesso in seguito su un gran numero di generazioni. Questo potrebbe benissimo corrispondere all’emersione della discendenza patrilineare.

Un’altra prova indiretta di un cambiamento significativo in questo periodo è stata scoperta ricostruendo, con altri tipi di approccio, la diversità genetica del cromosoma Y in Eurasia nel corso del tempo. Questo lavoro mostra una forte decrescita della diversità del cromosoma Y nell’età del Bronzo. Alcuni ricercatori hanno proposto un modello poggiante su un’organizzazione patrilineare per spiegare questa flessione.

È necessario vivere in una società socialmente molto gerarchizzata per accrescere il proprio successo riproduttivo? No, il fenomeno sembra più generale e non lo ritroviamo unicamente nelle società patrilineari. Nelle nostre società contemporanee occidentali, gli uomini di rango sociale più elevato hanno mediamente più discendenti; un rango che si trasmette parzialmente da una generazione a quella successiva. Nessun bisogno di andare in Mongolia per credersi un «khan»…

Le migrazioni mongole

La presenza degli aplogruppi «Gengis Khan» identificati dalla Mongolia all’Asia centrale ci informava sull’organizzazione sociale delle società locali, ma ci consegnava anche un secondo dato: le migrazioni umane, ben note agli storici, che si verificarono tra queste due regioni hanno lasciato discendenti lungo il cammino. Abbiamo voluto saperne di più su queste migrazioni, in particolare sulla questione sessuale: queste migrazioni erano state esclusivamente una faccenda di uomini o anche alcune donne avevano partecipato agli spostamenti migratori?

I dati sulle popolazioni mongole sono estremamente rari e, soprattutto, non includono la Mongolia dell’ovest (che è parte delle montagne dell’Altaj) da dove le popolazioni dell’Asia centrale dicono di provenire. Abbiamo perciò deciso di estendere la nostra campionatura alle popolazioni mongole dell’ovest. Ebbene, la Mongolia non è un terreno facile. Qualunque ricercatore vi abbia lavorato ve lo potrà confermare. Per alcuni mongoli, di tradizione nomade, il rapporto con il tempo e con lo spazio differisce dal nostro. Potete prendere un appuntamento e scoprire all’ultimo momento che il vostro interlocutore se n’è andato al capo opposto del paese! Non è facile portare avanti un’inchiesta in simili condizioni. Abbiamo comunque sempre trovato una soluzione, per di più con il sorriso sulle labbra…

Sulla carta, il nostro periplo sembrava molto realistico: avevamo deciso di cominciare dalla repubblica di Tuva, nel sud della Siberia, e quindi di spingerci verso ovest attraversando la frontiera mongola per lavorare nella città di Khovd. Sul posto, l’operazione nella repubblica di Tuva si svolse benissimo grazie all’aiuto dei ricercatori dell’università di Kyzyl; ancora una volta, fummo molto ben accolti nei villaggi: interessati dal nostro arrivo, gli abitanti parteciparono volentieri all’inchiesta. Preparammo poi la partenza per la Mongolia.

Savanturiers (scienziati all’avventura)

La strada, appena segnata sulla carta, è una pista che si snoda tra ciottoli e il letto sassoso dei fiumi. Prendiamo un bello spavento allorché dobbiamo attraversare a guado un corso d’acqua… L’autista, anche se conosce i luoghi come le sue tasche, deve affrontare la pioggia caduta a dirotto nei giorni precedenti ed è visibilmente alticcio. Tenta il guado, ed eccoci presto fermi nel mezzo del fiume, con l’acqua che invade rapidamente il veicolo.

Panico a bordo. Siamo costretti a precipitarci fuori dalla vettura: con l’acqua ghiacciata che ci arriva alla vita, dobbiamo proteggerci dalla forte corrente tramite il camioncino russo UAZ. Uno dei ricercatori viene travolto ed è afferrato in extremis per il bavero della giacca e portato sull’altra riva da un suo collega.

Per fortuna, tutti sono salvi. Accendiamo rapidamente un fuoco per riscaldarci e stiamo a guardare, inveleniti, il camioncino bloccato in mezzo al fiume. Improvvisamente, spuntato da chissà dove, appare un gruppo di donne e uomini nomadi a cavallo. Ci offrono un tè caldo con il latte e partono per avvisare dell’accaduto il primo villaggio, distante una decina di chilometri. Parecchie ore dopo vediamo arrivare un gruppo di abitanti con un trattore per trainare fuori dall’acqua il nostro veicolo e portarci a casa loro.

I campioni, rinchiusi in contenitori a tenuta stagna, non hanno sofferto, i resoconti delle ricerche e i documenti ufficiali neppure, perché protetti dai nostri zaini. Ma, quando passiamo in rassegna i bagagli, è la catastrofe: uno dei nostri ha perso lo zaino contenente il passaporto, forse nell’atto di salvare il collega trascinato via dalla corrente del fiume. In Russia, senza passaporto e visto per circolare all’interno del paese, è impossibile spostarsi. Siamo costretti a tornare alla capitale della repubblica di Tuva, Kyzyl, che è a due giorni di viaggio.

Prima di andarcene, avvisiamo che abbiamo perduto un piccolo zaino nel fiume e che chi lo ritroverà potrà tenersi il denaro che vi si trova come ricompensa. A Kyzyl la nostra prima telefonata è per l’ambasciata francese a Mosca. Al nostro collega viene proposto un passaporto temporaneo che gli consentirà di uscire dal paese. Unica condizione: venirlo a prendere di persona all’ambasciata! Non è uno scherzo: siamo a 5000 chilometri da Mosca e l’ambasciata si rifiuta di inviare il passaporto ed è impossibile viaggiare nel paese, comprare un biglietto aereo o ferroviario senza carta d’identità. Il fiume dove abbiamo rischiato di annegare non ci ha trascinato tra i suoi flutti, ma ci gettava ora in una vicenda paradossale!

Astragali e incenso

Il rettore dell’università ci organizza un incontro con il capo della sicurezza della repubblica. Quest’ultimo ci promette di fare il possibile per noi e sottopone il caso a Mosca, con la proposta che venga emessa un’autorizzazione speciale per il nostro spostamento nel paese. Contemporaneamente, coloro che ci hanno fatto da tramite con l’università ci organizzano un primo incontro con un capo sciamano di Tuva. È una figura rispettata della regione ed ha accettato di aiutarci. Ci riceve ed effettua una cerimonia durante la quale invoca gli spiriti con l’aiuto di astragali e incenso. Un secondo appuntamento ci porta nell’imponente tempio buddhista, dove siamo ricevuti questa volta dal grande sacerdote, anche lui impegnato a invocare l’appoggio di entità spirituali. È uno degli aspetti affascinanti di queste regioni: lontane dal potere centrale, le differenti fedi coesistono con la razionalità del sistema sovietico.

Alla fine della giornata, l’autorizzazione eccezionale di spostamento è pronta. Quando stiamo per avviarci verso l’aeroporto, riceviamo una telefonata: gli abitanti del villaggio hanno ritrovato lo zaino nel fiume. Ma, oltre il denaro, chiedono come riscatto una somma incompatibile con il prosieguo della missione… Ritorniamo dal rettore per chiedergli di farsi carico di questo riscatto, dal momento che è stato il suo autista, pieno di vodka fino ai capelli, a buttarci nell’acqua e a farci correre un bel rischio! Troviamo un accordo, e ripartiamo alla volta del villaggio.

Giunti laggiù, il sindaco ci racconta che, all’indomani del nostro incidente, tutto il villaggio aveva sondato il fiume nella speranza della ricompensa, senza successo, ma che un gruppo più perseverante aveva organizzato delle immersioni in recessi coperti dall’acqua ben noti, trovando alla fine il bottino. Lo scambio riscatto-passaporto si svolge regolarmente e sembra non stupire nessuno. Ripartiamo l’indomani, questa volta accompagnati dal capo della polizia che ci fa da scorta, e arriviamo due giorni dopo alla frontiera russo-mongola – costeggiando prudentemente il letto dei fiumi.

I paesaggi sono sbalorditivi, siamo accolti in iurte che sorgono in mezzo al nulla. Finalmente la frontiera! Naturalmente il passaporto è stato danneggiato dall’acqua e, ancora una volta, dobbiamo negoziare la nostra uscita dalla Russia e la conseguente entrata in Mongolia con qualche banconota. Dall’altra parte del confine, a Khovd, invece dei cinque giorni previsti, possiamo disporne solo di due. Siamo costretti a stravolgere il nostro piano di campionatura.

Optiamo per un approccio inedito: affittiamo una botteguccia al mercato e passiamo un annuncio alla radio locale. Funziona! Riscuotiamo addirittura un successo cui è difficile far fronte. La gente si dimostra disponibile a rispondere con piacere alle nostre domande, misure, campionature salivari di DNA. Alla fine della giornata siamo esausti, ma felici: la nostra raccolta è chiusa e, ciliegina sulla torta, una coppia ci propone di andare a visitare una valle piena di petroglifi.

Meraviglia

L’indomani, la nostra «guida» improvvisata ci porta in una grotta. Su una parete, nel fondo, uno straordinario cammello inciso: lo spettacolo è emozionante. Un po’ più in là, restiamo senza fiato: pareti decorate dall’alto in basso per centinaia di metri. Tesori esposti all’aria aperta, senza alcuna sorveglianza.

Questa regione del mondo è splendida, e le vestigia archeologiche sono testimonianza di una lunga storia. Eppure, se si pensa a terre abitate dagli Uomini da millenni, non ci viene necessariamente in mente la regione dell’Altaj nel sud della Siberia. Invece, in quest’angolo di mondo si trovano resti di Neanderthal, tracce di occupazione di Umani, che arrivano fino ai nostri giorni. E soprattutto, in modo molto visibile, una forte densità di occupazione. Accanto alla valle con i petroglifi, ve ne sono altre, coperte di tombe (dei Kurgani) – una valle dei Re che si allunga per centinaia di chilometri.

La nostra guida ci porta poi a far visita a un suo amico allevatore di cammelli. Quest’uomo è in realtà una star locale, cavalca e alleva cammelli di Battria per la corsa. In una iurta, sopra la televisione alimentata da pannelli solari, troneggiano tutti i suoi numerosi trofei e un ritaglio di giornale dove lui appare a tutta pagina. Ci propone di montare i cammelli: accettiamo. Con mia grande sorpresa la cosa è estremamente confortevole, perché la sella aderisce alle due gobbe. Ma è impossibile far avanzare le bestie, più testarde dei muli! Poi, ci mostrano come si mungono le cammelle e noi ne assaggiamo il latte. Il gusto è strano, un po’ amaro e salato; ci faremmo certamente l’abitudine, ma ci vorrebbe qualche giorno per trovarlo delizioso… È frustrante non poter comunicare nella loro lingua, come con i partecipanti alla nostra inchiesta del giorno prima. Fortunatamente, la «guida» conosce qualche parola di russo.

Le donne hanno l’argento vivo addosso

Ritornati a Parigi, al Musée de l’Homme analizziamo i campioni tanto difficilmente acquisiti. Ritroveremo i famosi cromosomi Y con grande frequenza (attribuiti a Gengis Khan o a Giocangga) in alcune popolazioni, in particolare negli individui mongoli, kazaki e kirghisi. Ma la cosa che colpisce di più resta l’enorme differenza tra le popolazioni quando si guarda il loro cromosoma Y. Alcune presentano aplogruppi di frequenza elevata, altri, al contrario, di frequenza debolissima. Queste disparità si spiegano solo marginalmente con la geografia: alcune popolazioni che vivono una accanto all’altra presentano infatti profonde differenze, mentre altre, geograficamente lontane, esibiscono frequenze simili.

Questa forte differenza contrasta in modo netto con la diversità misurata sul DNA mitocondriale che ripercorre la storia delle donne. In una determinata zona geografica, le popolazioni sono molto poco diverse le une dalle altre, segno di frequenti migrazioni delle donne all’interno della zona. Così, in un vasto spazio come l’Asia centrale o la Siberia-Mongolia occidentale, le migrazioni di donne sono state tanto numerose da determinare una vicinanza delle popolazioni dal punto di vista mitocondriale. Nondimeno, rileviamo piccole differenze tra zone geografiche lontanissime. In altre parole, gli scambi femminili sono importanti soprattutto su scala locale, un po’ meno su distanze maggiori.

All’opposto, su qualunque scala geografica, le migrazioni maschili sono significativamente più deboli. Le popolazioni, anche quelle che abitano vicine, sono molto diverse per il cromosoma Y. Gli uomini si muovono meno, ma, quando si muovono, è molto spesso su distanze più ampie, come mostra l’aplogruppo Khan. Si tratta qui di uno schema generale della nostra specie: le donne si muovono più degli uomini.

Legge universale

Infatti, sull’insieme del pianeta, quando mettiamo a raffronto le differenze tra le popolazioni per il DNA mitocondriale e il cromosoma Y, ritroviamo differenze genetiche più marcate per le discendenze paterne del cromosoma Y che per le discendenze materne del DNA mitocondriale. Questo ci indica che le donne si sono spostate di più tra le popolazioni umane. Come spiegare questo risultato poco comprensibile? Potrebbe avere a che fare con le regole di residenza imposte dalla tradizione nella formazione delle coppie?

In realtà, in tutte le società umane precise norme stabiliscono le modalità di residenza di coniugi provenienti da villaggi diversi. Schematicamente, nelle società dette patrilocali, la coppia si stabilisce nel villaggio della famiglia dell’uomo: a migrare è la donna. Nelle società dette matrilocali, la coppia va ad abitare nel villaggio della famiglia della donna: a spostarsi è l’uomo. In alcune società la norma è invece quella di stabilirsi in un posto nuovo – si parla allora di neo-localizzazione.

Orbene, la maggioranza delle società umane è patrilocale. Migrano soprattutto le donne sapiens, con spostamenti progressivi, di villaggio in villaggio, nel corso delle generazioni. Tuttavia, circa il 30% delle società umane è matrilocale. Queste regole di residenza differenziate costituiscono un tratto esclusivo della nostra specie. «E in Francia?», mi chiederete. Ebbene, la tradizione rispetta più la patrilocalità, anche se oggi come oggi fa progressi la neo-località.

Fra i primati non umani, un solo sistema di residenza è comune a tutte le popolazioni di una stessa specie. Così, lo scimpanzé ha un comportamento patrilocale. I maschi, una volta raggiunta la maturità sessuale, restano nel gruppo di appartenenza, mentre le femmine lasciano il gruppo di provenienza. Questa modalità di residenza è identica per tutte le popolazioni di scimpanzé. Fra i macachi e i babbuini, sono i maschi a spostarsi. Anche qui, il sistema si ritrova in tutta la specie. A fronte di questa rigidità delle pratiche, perché le regole umane sono così flessibili? È un vero mistero.





XVI secolo
Gli europei si stabiliscono nella Nuova Francia

Tra il XVI e il XIX secolo è la volta delle migrazioni transatlantiche, che coinvolgeranno 3 milioni di europei e comporteranno lo spostamento forzato dai 10 ai 12 milioni di africani in America. In questo periodo ambivalente, che mescola il lato migliore dell’umanità (l’esaltazione per le scoperte) con il peggiore (lo sfruttamento dell’Uomo da parte dell’Uomo), la colonizzazione del Québec, almeno per me, che sono genetista, presenta un interesse tutto particolare. Ho avuto l’opportunità di lavorare per più anni su questa popolazione in un centro di ricerca, a Chicoutimi, fondato dallo storico Gérard Bouchard. Un bel giorno saliamo a bordo della Grande Hermine, una delle tre navi della flotta di Jacques Cartier, e facciamo vela attraverso l’Atlantico.

Nel 1534 il celebre Malouin approda nel golfo di San Lorenzo e «scopre» il Canada. S’impadronisce subito delle attuali terre del Québec, in nome della corona di Francia, e fonda la Nuova Francia. Alcuni coloni provenienti dalla madrepatria presto vi si insediano e colonizzano le terre. Sono soprattutto uomini, giovani, cittadini, spesso artigiani, più raramente abitanti di zone rurali. Secondo le fonti storiche, essi non migrano per fuggire dalla miseria. Così, a La Rochelle, un porto di partenza importante, gli storici hanno mostrato che le partenze erano più frequenti durante i periodi di prosperità. Le testimonianze scritte lasciate da questi pionieri lasciano trapelare la speranza di arricchirsi, di fare fortuna.

Le figlie del Re

Quanto alle donne, anch’esse provengono dalla città, ma appartengono a tutti gli strati sociali. Su un totale di 2000 donne francesi che metteranno piede in Québec, sono state conteggiate 850 ragazze povere. Per la maggior parte sono «figlie del Re», orfanelle che il re invia in Nuova Francia per prendere possesso del territorio.

Si formano alcune famiglie che si stabiliscono lungo il fiume Saint-Laurent. Benché il clima sia duro, i tassi di mortalità infantile sono più bassi di quelli della madrepatria, al punto che le grandi famiglie diventano la norma. I lunghi e rigidi inverni limitano peraltro la diffusione di malattie infettive. La crescita annuale raggiunge così un tasso del 25/1000, rispetto al 3/1000 nello stesso periodo in Francia: tra il 1681 e il 1765 la popolazione passa da 10.000 a 70.000 abitanti, esclusivamente grazie alla crescita naturale.

Si calcola che circa 10.000 immigranti francesi siano venuti a stabilirsi in Canada tra il 1608 e il 1760. Nel 1763 la Francia perde la Nuova Francia a vantaggio dell’Inghilterra. La colonizzazione francese si ferma. Gli immigranti sono ormai sia protestanti inglesi, sia cattolici irlandesi. Orbene, le due comunità non si mescolano con i francesi. Affinché questi ultimi non siano sommersi, il clero francofono lancia la cosiddetta «guerra delle culle»: benché il territorio sia perso per la Francia cattolica, la Chiesa si getta in una politica di crescita demografica.

Le vie del Signore

Da questo momento in poi le famiglie comprendenti più di 10 figli non saranno rare. Così, le donne nate tra il 1850 e il 1880 nella regione amministrativa del Saguenay-Lac-Saint-Jean hanno in media 7 figli sposati e 38 nipoti. I registri indicano anche valori estremi di 25 figli sposati! Il curato della parrocchia sta in allerta e passa regolarmente per le case a ricordare alle donne il loro dovere.

Un’amica quebecchese mi raccontava d’altronde che andava così ancora negli anni Cinquanta. Sua madre aveva avuto 6 figli. L’ultimo era venuto al mondo in seguito a un parto difficile, durante il quale la donna aveva rischiato di perdere la vita, così che il medico le aveva sconsigliato un’altra gravidanza. Non aveva fatto i conti con il curato del luogo, che veniva regolarmente per spingerla ad avere ancora un figlio, invocando le vie del Signore. La coppia aveva rifiutato ed era stata espulsa dalla comunità, con la proibizione di frequentare la messa! Negli anni Sessanta e Settanta i quebecchesi francofoni faranno poi la «Rivoluzione pacifica» affrancandosi dalle regole del clero. Il paese attraverserà allora una transizione demografica, e le famiglie passeranno rapidamente da 6 o 7 figli in media a meno di 2.

Una biografia di ogni abitante

Il predominio della Chiesa ha avuto un vantaggio: la costituzione di registri parrocchiali, all’interno dei quali sono accuratamente registrati e conservati nascite, matrimoni e decessi. Una miniera d’oro per i demografi. Ma, per poterli utilizzare in modo da immergersi meglio nella storia del paese, è stato necessario un lavoro faticoso: si è dovuto fare lo spoglio di quegli atti per poi trascriverli e soprattutto abbinarli. L’abbinamento consiste nell’attribuire un numero unico a ogni individuo, un identificativo, e collegarlo a tutti gli atti civili in cui esso appare. Gli appassionati di genealogia conoscono bene questo passaggio.

Come procedere? La cosa più semplice è partire dagli atti di matrimonio. Su ogni atto è scritto il nome degli sposi, ma anche quello dei rispettivi genitori. Tali informazioni permettono di identificare i genitori degli individui e di risalire, generazione dopo generazione, agli antenati. Ma, per fare demografia storica, le genealogie ascendenti non bastano. Bisogna anche sapere quanti figli abbia avuto ogni individuo nel corso della vita, a che età, se questi figli siano morti prima di sposarsi e a che età, ecc.

Per ottenere queste informazioni è necessario abbinare tutti gli atti di stato civile in modo da ricostruire uno «schedario di popolazione». Questo documento rivela la biografia demografica di ogni individuo: la sua età al momento della morte, se è sposato, con chi, se ci sono stati figli, a che età, nel caso li abbia avuti, se questi ultimi si sono sposati.

Grazie a questo schedario, riusciamo a conoscere i legami di parentela di una persona con il resto degli individui. In questo modo, possiamo venire a sapere se i suoi genitori erano cugini, se il marito è un cugino, quanti bambini hanno avuto… Tale documento è una risorsa preziosa per capire come funzioni una comunità umana. Benché la demografia storica sia nata in Francia, è in Québec che si è automatizzata e ha assunto un’ampiezza eccezionale. Ecco perché gli islandesi si sono ispirati alle cognizioni tecniche quebecchesi per creare i loro schedari di popolazione.

Alla ricerca di malattie recessive

Le schedature della popolazione del Québec quali periodi interessano? Una prima schedatura censisce in modo esaustivo tutti i quebecchesi francofoni dall’inizio della colonizzazione nel XVII secolo al 1800, quando il Québec contava circa 200.000 abitanti. Una seconda passa in rassegna le regioni del Saguenay-Lac-Saint-Jean e di Charlevoix dal 1838 al 1971. Da quest’ultima data in poi la seconda schedatura è stata estesa ad altre regioni del Québec e raccoglie a tutt’oggi 2,9 milioni di atti di stato civile.

La creazione del secondo schedario, all’inizio imperniato sulle regioni di Charlevoix e del Saguenay-Lac-Saint-Jean, era motivata da questioni non solo storiche, ma anche mediche. Bisogna precisare che, dagli anni Cinquanta in poi, i medici hanno identificato un certo numero di malattie genetiche esclusive della zona in questione. La maggior parte è recessiva: un individuo si ammala solo se ha ricevuto la mutazione tossica, contemporaneamente dal padre e dalla madre (il suo DNA possiede perciò due versioni identiche del gene: si dice che è omozigote per mutazione). Ora, la frequenza con cui queste malattie compaiono è localmente elevata: esse riguardano circa una nascita ogni 1.600.

L’esistenza di portatori di malattie recessive si spiega di solito con la consanguineità ravvicinata. Perché? Semplicemente perché una persona con genitori strettamente imparentati può ricevere la stessa mutazione direttamente dal loro antenato comune. Se i due genitori non sono imparentati, perché si sviluppi la malattia è necessario che ciascuno di loro sia un portatore casuale, il che è poco probabile.

Immaginate una mutazione con frequenza di 1/100: un individuo non consanguineo ha una probabilità di 1/100 di essere portatore della mutazione ricevuta dal padre e di 1/100 dalla madre, cosa che gli conferisce una probabilità di essere omozigote per una mutazione di 1 su 10.000 (100 x 100). Se i due genitori sono primi cugini e il loro nonno comune è portatore della mutazione (ossia una probabilità di 1/100), basta che egli la trasmetta al nipote e alla nipote, che sono i due genitori (il che ha una probabilità di verificarsi di 1/16), perché il figlio sia omozigote. La probabilità per il figlio di ricevere la mutazione dal padre e dalla madre è perciò di 1/16 x 1/100, ossia una probabilità 6 volte maggiore di quel che sarebbe se i suoi genitori non fossero primi cugini.

Del resto, sul contorno mediterraneo, dove quello che chiamano matrimonio «arabo», cioè il matrimonio tra cugini, va per la maggiore, le persone colpite da malattie recessive sono per lo più figli nati da unioni del genere. Nella Chiesa cattolica, l’effetto dei matrimoni tra imparentati era conosciuto. Occorreva una dispensa per sposarsi tra cugini vicini, o addirittura tra cugini fino al terzo o quarto grado a seconda delle epoche. L’analisi di queste dispense ha permesso di designare una cartografia dell’apparentamento in Francia nel XIX secolo e fino all’inizio del secolo successivo. La consanguineità è molto variabile da un dipartimento all’altro. Il suo effetto è ben noto nelle genealogie dei re di Francia e d’Europa. Le teste incoronate soffrono spesso di malattie recessive a causa dei frequenti matrimoni tra cugini.

Il mistero della non-consanguineità

Grazie alle genealogie ricostruite nelle regioni di Charlevoix-Saguenay-Lac-Saint-Jean, è stato possibile calcolare la consanguineità degli individui malati rispetto agli altri. E il risultato è stato piuttosto inatteso: i malati non sono più consanguinei! In generale, la popolazione del Saguenay non è più consanguinea di qualunque altra popolazione europea. Ma allora, come spiegare questa frequenza elevata di malati? La spiegazione è semplice: per ogni malattia, la mutazione è frequente nella popolazione.

Infatti, per ciascuna delle malattie specifiche di questa regione, il tasso di portatori sani, cioè di individui che portano una sola copia di queste mutazioni e che perciò non sono malati, è di circa 1 su 20 o 30. Certe malattie sono specifiche della regione (come l’atassia spastica di Charlevoix-Saguenay, la tirosinemia tipo 1, lo pseudo-deficit in vitamina D). Altre sono relativamente diffuse nelle popolazioni europee, come la mucoviscidosi [fibrosi cistica] (presente in Saguenay-Lac-Saint-Jean con lo stesso tasso delle regioni francesi in cui la malattia è frequente, come in Bretagna).

Al contrario, alcune malattie recessive relativamente diffuse nelle popolazioni europee (come l’atassia di Friedrich) sono assenti dal Québec orientale. Per ogni malattia di questa contrada, la mutazione è oggi ben nota, e la sua firma molecolare assicura che essa è unica e specifica della popolazione. In altre parole, ogni malattia è stata portata nella popolazione da un solo individuo. Ciò è stato possibile per il fatto che la popolazione è stata fondata da un numero ristretto di individui, i quali hanno contribuito alla creazione del pool genico quebecchese e in particolare del pool di Charlevoix-Saguenay-Lac-Saint-Jean.

Alla ricerca del paziente zero

È possibile trovare l’individuo che ha portato ciascuna malattia in Québec? E, dopo aver trovato questo portatore iniziale, possiamo identificare tutti i suoi discendenti potenzialmente portatori della malattia? Grazie ai dati dell’anagrafe, è facile ricostruire le genealogie ascendenti. Così, io e i miei colleghi abbiamo percorso le genealogie ascendenti di circa 100 malati portatori di una malattia, genealogie risalenti a 2600 fondatori precedenti al 1700. Tra questi ultimi, circa 50 sono antenati comuni: questi fondatori sono presenti nella genealogia ascendente del 95% dei malati. In una parola, il portatore iniziale è uno di questi 50 individui.

Poi, assieme all’équipe di Chicoutimi, abbiamo rifatto lo stesso esercizio partendo da un’altra malattia. E il risultato è stato sorprendente: siamo risaliti agli stessi 50 fondatori. Prendendo a caso un campione di individui non portatori della malattia, i ricercatori anche qui sono giunti agli stessi 50 fondatori comuni! In sintesi, questo gruppo dei 50 rappresenta gli avi di tutti gli individui del Saguenay-Lac-Saint-Jean! Alcuni sono anche antenati di una gran parte di tutti i quebecchesi francofoni.

Non soltanto questi antenati sono comuni a numerosi discendenti, ma, in più, sono collegati agli individui contemporanei da numerosi itinerari genealogici distinti (più di 20 per abitante con genitori quebecchesi francofoni). Pertanto, il loro contributo genetico agli individui attuali è rilevante. Infatti, un lontano antenato ritrovato una sola volta in una genealogia contribuisce poco a un individuo contemporaneo. Il calcolo deve essere fatto in funzione del numero delle generazioni: si riceve la metà del genoma del padre o della madre, un quarto da quello di un nonno, un ottavo da quello di un bisnonno, ecc. Così un antenato nella nostra genealogia di 10 generazioni contribuisce per ½, elevato a potenza 10, al nostro patrimonio genetico. Ossia per lo 0,1%. Per contro, se quest’ultimo è presente 20 volte nella genealogia, il suo contributo genetico può aumentare in modo rilevante.

Il contributo genetico? Per quanto riguarda la porzione di genoma data da un antenato, è probabile che tale porzione si ritrovi nel discendente. Questo contributo può anche essere compreso come la percentuale media del genoma di un individuo proveniente da questo antenato. L’insieme dei 50 fondatori contribuisce perciò al 40% del pool genico degli individui contemporanei. Mentre, all’opposto, il 60% dei fondatori partecipano a meno del 10% del pool genico.

L’effetto fondatore

Simulando la trasmissione di geni lungo le generazioni, abbiamo dimostrato che i fondatori possono essere stati portatori di malattie oggi frequenti tra la popolazione. C’era da aspettarselo? Sì e no. No, perché noi tutti portiamo mutazioni nei geni suscettibili di comportare malattie quando esse si ritrovano in due coppie presso uno dei nostri discendenti (una ereditata dal padre e l’altra dalla madre). Ipotizziamo di andare a fondare una nuova popolazione in un’isola o su Marte: le nostre mutazioni potrebbero diventare le malattie dei nostri discendenti nel giro di una decina di generazioni, come in Québec.

È l’effetto fondatore di cui abbiamo già parlato: casualmente, i fondatori della nuova popolazione portano con sé un pool genico, che è un sotto-campione di quello della popolazione da cui provengono. Questo spiega perché certe malattie genetiche relativamente frequenti in Francia non abbiano «fatto il viaggio» fino al Québec (come l’atassia di Friedrich) e perché, al contrario, altre siano diffuse là e inesistenti in Francia. Perciò far risalire i geni tossici ai padri fondatori non è una sorpresa. Per contro, è inatteso il fatto che in così poche generazioni – una decina, in una popolazione di grandi dimensioni –, certe mutazioni raggiungessero frequenze così elevate.

Continuando in questo profilo contabile, è sorprendente che i padri fondatori si riducessero a un circolo di quasi 50 persone. Spesso, le persone si stupiscono che, in una stessa popolazione, noi possiamo presentare antenati comuni senza aver bisogno di risalire a Matusalemme. Eppure, immaginate un po’ se avessimo tutti antenati diversi… Partiamo da 100.000 quebecchesi francofoni. Ciascuno ha due genitori, quattro nonni, otto bisnonni. Se ogni antenato fosse diverso, unico per ogni individuo, la popolazione avrebbe dovuto contare 400.000 abitanti 3 generazioni fa, 800.000 abitanti 4 generazioni fa, e 3.200.000 nel 1800, 6 generazioni fa. Ma, la popolazione quebecchese contava all’epoca 200.000 abitanti!

Questo prova che gli antenati in una genealogia lo sono anche in un’altra e si ritrovano più volte nella genealogia di un individuo: se siete quebecchesi, il vostro bisavolo per via materna è forse anche il vostro bisavolo per via paterna e anche il bisavolo di altri quebecchesi. Da 10 a 12 generazioni fa, la «Belle Province» contava solo qualche migliaio di fondatori. Ognuno di loro, perciò, si trova un gran numero di volte nelle genealogie.

Record

Un esempio? Zacharie Cloustier e sua moglie Sainte Dupont appaiono in 81% delle genealogie dei quebecchesi sposati negli anni Trenta e ritornano circa 50 volte in una stessa genealogia. Può sembrare pazzesco, ma entrambi hanno diversi milioni di discendenti! Altro record, Pierre Tremblay, sposato con Anne Achon in Québec nel 1657 e all’origine di tutti i Tremblay del Québec, detiene il primato delle ricorrenze in una genealogia: appare 92 volte. Perché 50 fondatori hanno contribuito in modo tanto spropositato alla formazione della popolazione quebecchese? Supponiamo che, in media, tutti i fondatori abbiano avuto lo stesso numero di discendenti nel corso delle generazioni: non troveremmo questo contributo genetico così squilibrato dove 50 fondatori contano per il 40% del pool genico degli individui del Saguenay-Lac-Saint-Jean.

Per spiegare questo contributo così rilevante di alcuni fondatori e non di altri bisogna tornare ai dati demografici e al tasso di fecondità degli antenati. Erano rare le famiglie con pochi figli. Ma, per la genetica, contano solo i figli che si stabiliscono in una popolazione. Coloro che muoiono o che emigrano prima di riprodursi non contribuiscono al pool genico della popolazione.

Sono quelli che vengono chiamati «i figli utili». Se avete 7 figli, ma uno muore in tenera età e gli altri 6 lasciano la popolazione, il vostro contributo genetico alla generazione successiva nella popolazione è nullo. Al contrario, se avete 7 figli e i 6 che giungono all’età adulta si sposano e a loro volta hanno figli nella popolazione, il vostro contributo genetico è di 6 figli. Allora, perché alcune famiglie hanno un numero di figli utili molto più elevato di altre?

L’analisi dettagliata dei dati demografici ha rivelato un risultato piuttosto inatteso: alcune famiglie hanno avuto un gran numero di figli sposati rimasti all’interno della popolazione, che a loro volta hanno avuto numerosi figli sposati nella regione, e questo schema si è ripetuto; si osserva una correlazione del successo riproduttivo tra una generazione e quella successiva. Ora, questo legame concerne solo i figli sposati. È invece assente quando misuriamo il numero totale di figli, includendo anche quelli che muoiono prima di diventare adulti e soprattutto coloro che se ne vanno, sposandosi altrove.

Schematicamente, esistevano famiglie numerose con figli che, nella maggior parte dei casi, restavano e si stabilivano nella regione e altre famiglie numerose, ma i cui figli se ne andavano. La regione era un fronte pionieristico, e alcune famiglie potevano così andare a dissodare localmente dei boschi per sistemarvi tutti i figli, pur restando nelle vicinanze del Saguenay-Lac-Saint-Jean. Non è raro imbattersi in famiglie che contano 100 nipoti stabilitisi nella regione!

In qualche modo, proprio la tradizione, in certe famiglie, di insediarsi e radicarsi ha comportato un contributo genetico sproporzionato da parte di un pugno di individui viventi nel XVII secolo. Si parla di trasmissione culturale del successo riproduttivo, un fenomeno che ritroviamo in Asia centrale, dove la trasmissione del successo riproduttivo passa unicamente per via maschile.

Nella valle della Valserine

La Francia non ha bisogno di guardare lontano per trovare simili effetti fondatori. Il caso della Valle della Valserine, nel dipartimento dell’Ain, che ho potuto studiare personalmente, illustra a meraviglia il fenomeno, del resto documentato benissimo. In questa magnifica valle, situata a sud della montagna del Giura, si annidano diversi villaggi. Orbene, i medici vi hanno scoperto una malattia endemica genetica: la malattia di Rendu-Osler (conosciuta anche con il nome di teleangectasia emorragica ereditaria). Questo male causa sanguinamenti del naso più o meno intensi ed emorragie. Colpisce i portatori di una mutazione del gene ACVRL1.

La malattia è rapidamente letale nella sua forma omozigote (non constatiamo alcuna nascita di individui omozigoti, poiché questa combinazione genetica è visibile quando la mutazione è trasmessa contemporaneamente dal padre e dalla madre). Essa avrebbe dovuto perciò scomparire per selezione naturale. Eppure, essa è presente con una frequenza assai elevata, fino a 1 su 300 negli arrondissements di Gex e di Nantua.

Come spiegare una simile occorrenza? A priori, di fronte a questa malattia localizzata, la teoria vuole che la popolazione colpita si sia ritrovata a lungo isolata e che, per effetto di deriva genetica, il morbo si sia insinuato tra gli abitanti e abbia resistito nel corso di generazioni. Infatti, quando una popolazione è scarsamente numerosa e vive isolata, il fenomeno di deriva si accentua: la casualità riproduttiva ha come conseguenza che una mutazione può aumentare di frequenza o mantenersi, anche se è contrastata dalla selezione naturale.

Per testare questa ipotesi gli storici hanno ricostruito tutte le genealogie degli abitanti della valle, a partire dai nostri giorni fino al XVIII secolo. Si tratta di 46.000 individui, di cui si conoscono le date di nascita e di matrimonio oltre che i vincoli di parentela. Grazie a questi dati abbiamo fatto una prima scoperta: i malati non risalgono a un antenato comune del XVIII secolo! Infatti i dati molecolari stabiliscono senza ambiguità che i malati sono portatori di una sola e medesima mutazione. Quest’ultima è perciò anteriore al XVIII secolo. La sua data è stata stimata in base a un calcolo delle probabilità; la mutazione sarebbe stata portata da un antenato unico risalente al XVI secolo. Essa è perciò antica e, dopo tutte queste generazioni, sarebbe in qualche modo «sfuggita» alla selezione naturale.

Seconda sorpresa: analizzando la nascita delle coppie sposate nel corso della storia dei luoghi, ci siamo resi conto che la valle non era rimasta isolata: il 30% dei matrimoni è avvenuto con un individuo straniero. Ebbene, perché ci sia una deriva forte bisogna che la popolazione sia chiusa. Niente funziona più: la mutazione era antica e la popolazione era aperta alla migrazione…

Proprietario delle terre e… di mutazione

Come risolvere il paradosso? Ho avuto la possibilità di analizzare nel dettaglio le genealogie. E un risultato è stato raggiunto: gli individui radicati nella popolazione, cioè quelli discendenti da antenati provenienti dalla valle, hanno avuto più figli restando sul posto di quanti ne abbiano avuto gli altri. Il legame segue una precisa correlazione: più un individuo di una generazione data ha antenati fra la popolazione, maggiore è il numero dei figli insediatisi nella valle. In breve, un radicamento genealogico procura un vantaggio riproduttivo. Al contrario, gli individui con uno o due genitori o nonni che siano migrati nella valle sono svantaggiati in termini riproduttivi.

Così, la popolazione si è ritrovata strutturata tra un nucleo di individui stabili lungo un gran numero di generazioni, da un lato, e, dall’altro, una frangia di individui mobili che vivono nella valle solo per una o due generazioni.

La spiegazione sta semplicemente nell’accesso alle terre: gli individui del nucleo possiedono campi e pascoli che trasmettono ai discendenti. Privi di proprietà fondiaria, i migranti sono meno radicati degli altri e se ne vanno più facilmente. Se gli individui del nucleo stabile hanno un vantaggio riproduttivo, è per ragioni puramente socioeconomiche e di trasmissione dei beni.

Ma torniamo alla malattia di Rendu-Osler: sono proprio gli individui del nucleo stabile della popolazione i portatori della mutazione. E il vantaggio sociale di appartenere al nucleo compensa lo svantaggio associato alla presenza di questa malattia. È un caso interessante in cui il sociale compensa il biologico, quanto meno in termini di evoluzione genetica!





Dal XVII al XVIII secolo
Le migrazioni forzate degli schiavi

Mary, un’americana di ascendenza africana che vive a Chicago, si è avventurata nella ricostruzione della propria genealogia. Inizia così a risalire le generazioni, ma una volta giunta al XVIII secolo manca molto presto di dati: una parte dei suoi antenati provengono dall’Africa, sono schiavi. Vorrebbe sapere da dove. Se alcuni registri indicano il porto in cui sono stati imbarcati a forza, non dicono però nulla a proposito del luogo da dove provengono. Il commercio di schiavi rastrellava in lungo e in largo sulle coste e all’interno delle terre.

I membri della comunità afroamericana desiderosi di conoscere le proprie origini, ma che incappano come Mary su una mancanza dolorosa di informazioni, sono legioni. Per aiutarli nella loro ricerca delle origini, alcuni ricercatori, poi intere imprese, hanno proposto di ricorrere alla genetica. Il principio? Raffrontare il DNA dei discendenti dell’Africa con quello delle popolazioni africane contemporanee.

Quando i primi afroamericani hanno iniziato le loro indagini, le popolazioni di riferimento in Africa erano poco numerose ed era possibile utilizzare solo il DNA mitocondriale trasmesso dalla madre. Insomma, l’unica possibilità che avevano era di risalire lungo una sola delle loro stirpi materne. Mary aveva così scoperto che una delle sue ascendenti materne proveniva dall’Africa occidentale. In seguito, i dati e i metodi sono progrediti e, se Mary avesse rifatto il proprio profilo genetico, avrebbe ottenuto informazioni sui suoi altri antenati, e non sulla sola stirpe materna trasmessale dal DNA mitocondriale. Avrebbe forse scoperto che le sue radici affondano in Africa centrale. Infatti, oggi si stima che il 30% dell’ascendenza afroamericana provenga dall’Africa centrale, il 70% dall’Africa occidentale, il 50% del quale dal golfo del Benin.

A proposito del DNA pigmeo

Mary sarebbe forse sorpresa di venire a sapere che fra i membri della sua comunità è mediamente presente una componente pigmea. Considerando la parte genetica venuta dall’Africa, il 4,8% discende infatti da antenati di alcune popolazioni pigmee. Benché non ci sia traccia della messa in stato di schiavitù dei Pigmei, poiché questi ultimi si sono in piccola parte mescolati geneticamente con le popolazioni vicine, gli schiavi nati da queste mescolanze hanno portato con sé tali pezzi di genoma.

La parte «pigmea» nel genoma è considerata piuttosto debole. In realtà, l’Africa è il continente in cui la diversità genetica è la più elevata al mondo. In particolare, esistono variazioni genetiche forti tra alcune popolazioni africane. Così, la differenza genetica tra un gruppo pigmeo e un altro vicino non pigmeo è analoga a quella esistente tra europei e asiatici. Si tratta del riflesso di un relativo isolamento riproduttivo dei Pigmei e dei loro vicini, databile a più di 70.000 anni fa. E non è neppure lo scarto più marcato.

La palma va assegnata ai cacciatori-raccoglitori dell’Africa del sud-ovest (Namibia, Africa del Sud, Angola) di lingua Khoe e San, che si ritiene si siano separati dal resto dell’umanità 120.000 anni fa, cioè prima ancora dell’uscita dei sapiens verso l’Europa e l’Asia, tra 70.000 e 100.000 anni a.C.! Grazie a queste notevoli differenze, è possibile – a condizione di disporre di dati genetici sufficienti – trovare tracce degli antenati pigmei o San nel genoma, anche se questo contributo resta minimo.

Torniamo a Mary: oltre che di antenati africani, il suo genoma porta tracce di antenati europei. La regola detta «di una goccia di sangue», introdotta negli Stati Uniti, stabiliva che un bambino nato da un genitore bianco e uno di origine africana apparteneva alla categoria «nero» e in nessun modo alla categoria «bianco». Così, la maggior parte degli afro-discendenti porta tracce di origini europee. La frazione di DNA europeo o africano è molto variabile a seconda degli individui. La componente africana, a tutt’oggi, si distribuisce su una scala che va dal 5% a più del 95%.

Sorpresa in diretta

Simmetricamente, non è raro che i bianchi nordamericani possiedano nel loro genoma l’impronta di antenati africani. Un esempio celebre è dato dal suprematista bianco Craig Cobb, che ha scoperto di avere un genoma al 14% di origine africana. Meglio non perdersi il video postato su un network in cui egli apprende in diretta la notizia! Questo esempio ricorda che, negli Stati Uniti, il colore della pelle è certamente legato all’origine africana, ma ricorda anche che questa relazione è imperfetta. Infatti, le versioni africane dei geni codificanti per il colore della pelle possono benissimo non essere state trasmesse nel corso delle generazioni negli individui pur nati da mescolanze.

Le tracce genetiche sono diverse se si analizza il DNA mitocondriale. Quest’ultimo è spesso di origine africana negli afroamericani, mentre il cromosoma Y mostra molto frequentemente una percentuale di origine europea. Perché? Si tratta qui dell’impronta genetica dei figli nati da relazioni tra donne schiave e padroni europei. Così, il cromosoma Y, trasmesso di padre in figlio, è preferibilmente di origine europea, mentre il DNA mitocondriale, trasmesso dalle madri, è di origine africana. Eppure, la storia ci insegna che a essere ridotti in schiavitù e deportati nelle Americhe sono stati assai più uomini che donne!

È possibile che un’ultima sorpresa attenda Mary, a condizione però che prosegua le ricerche: nelle sue vene scorre forse sangue americano. Nel 1492, quando Cristoforo Colombo sbarca in America, il continente non è un territorio vergine: milioni di amerindi già ci vivono. Sono nati da migrazioni provenienti dalla Siberia, attraverso lo stretto di Bering, 15.000 anni fa per le più antiche, e meno di 700 anni fa per le più recenti (gli antenati degli eschimesi).

Ora, l’arrivo dei coloni europei ha avuto conseguenze drammatiche sugli amerindi. Queste popolazioni, isolate da migliaia di anni, sono state decimate dalla violenza e dalle malattie portate dagli europei: morbillo, vaiolo, tifo e colera. Le epidemie avrebbero causato la morte di quasi il 90% delle popolazioni amerindie! Il vaiolo e il morbillo hanno ucciso, tra il 1620 e il 1630, intere popolazioni del nord-ovest delle Americhe. Del resto, alcuni storici sostengono che i coloni avrebbero utilizzato queste malattie per annientare certe popolazioni, una specie di «guerra batteriologica». Per contro, alcuni patogeni ignoti in Europa, come la sifilide venerea, sono stati introdotti dall’America nel nostro continente. Ma i danni sono stati solo minimi se confrontati con il cataclisma che ha colpito il suolo americano.

Gli amerindi: mescolanze variabili

Come si sono svolti gli incontri tra europei e amerindi? Queste due popolazioni a priori nemiche hanno mescolato il sangue tra loro? La risposta varia a seconda del paese colonizzatore. Nelle parti americane occupate dagli spagnoli, i coloni, essenzialmente uomini, hanno preso in moglie donne autoctone. In un grande numero di popolazioni amerindie attuali, il cromosoma Y è dunque di origine europea, mentre il DNA mitocondriale è amerindo. Il tasso di meticciato differisce a seconda dei luoghi. Alcune popolazioni del Messico sono, per quasi il 100%, di pool genico amerindo, mentre per altre la parte del pool genico europeo è maggioritario.

Un’altra particolarità delle popolazioni americane colonizzate dagli spagnoli è la minore percentuale di origine africana. Ad esempio, i dati genetici mostrano che la percentuale del genoma di origine africana è debole, dell’ordine del 7% nelle popolazioni messicane contemporanee, rispetto agli Stati Uniti o alle Antille, dove le percentuali variano tra il 20 e il 95%.

Orbene, negli sfruttamenti coloniali, il numero degli schiavi dipendeva in modo significativo dal tipo di coltura e dal suo carattere intensivo o alimentare. La canna da zucchero, in particolare, necessitava di manodopera rilevante, contrariamente al tabacco. Questa esigenza spiega perché su certe isole, come le Barbados o la Giamaica, le percentuali di origine africana raggiungano il 90%. Talvolta l’effetto della coltura sui geni ha comportato contrasti all’interno stesso dell’isola. Ad esempio, a Porto Rico, se su tutto il territorio in media il 15% del pool genico è di origine amerinda, il 64% di origine europea e il 21% di origine africana, la percentuale di origine africana raggiunge il 30% nell’est dell’isola, dove la coltura della canna da zucchero era più intensiva. A Cuba le province dell’est, per le stesse ragioni, presentano una frazione di origine africana del 26%, quando la media nell’isola è del 17%.

Storie singolari

I contributi genetici di origine africana più alti si trovano nelle comunità nero-marroni della Guyana, che discendono da schiavi evasi dalle piantagioni olandesi del Suriname. In questi individui la percentuale di origine africana arriva al 98%!

Un’altra comunità dell’America centrale ha una storia tutta particolare: i Garifuna o «caraibici neri» dell’Honduras e del Belize, i cui antenati venivano dall’isola di Saint-Vincent. Secondo la tradizione sarebbero i discendenti di schiavi fuggiti e venuti a rifugiarsi in queste isole dove vivevano i Caribi, gli amerindi dei Caraibi. Ma altre narrazioni indicano che proverrebbero da navi negriere arenatesi nel nord dell’isola. Se questa storia è vera, essi sarebbero stati i pochi neri del continente africano a non avere mai conosciuto il lavoro forzato in America! I Caribi hanno infatti respinto i francesi e gli inglesi, che tentavano di invadere l’isola all’inizio del XVII secolo.

Nel 1763, in seguito al trattato di Parigi, gli inglesi diventano ufficialmente proprietari dell’isola e i Caribi continuano a scontrarsi con loro. Perdono la guerra nel 1796, e una buona parte di questi «caraibici neri» viene deportata nel 1797 in un’isola della baia dell’Honduras. L’isola è presto riconquistata dagli spagnoli, cosicché i Garifuna chiedono di insediarsi sulle coste dell’Honduras. Questa comunità si distingue per il rapido incremento demografico che ha conosciuto, passando da circa 2000 individui nel 1800 a 80.000 quasi 200 anni dopo.

In quest’epoca la malaria infuriava sulle coste dell’America centrale, portata dagli schiavi africani. L’agente infettivo si diffuse rapidamente grazie alle zanzare e comportò una mortalità elevata fra gli amerindi, ma non tra i Garifuna, che erano in possesso di geni resistenti. Così, i Garifuna della costa, dove la malaria è più frequente, hanno un pool genico all’80% di origine africana, contro il 50% dei caraibici neri di Saint-Vincent.

In sintesi, l’America è un continente in cui la diversità genetica a metà del XX secolo è particolarmente marcata grazie alle espansioni geografiche degli europei dal XVII secolo in poi, con l’arrivo di milioni di coloni e le relative pesanti conseguenze. Ricordiamo alcune cifre. La popolazione di amerindi in America prima dell’arrivo degli europei è stata stimata in 50 milioni, ma, essendoci poche fonti, questo valore è ancora molto discusso (esso varia da 8 a 100 milioni a seconda degli autori). In seguito all’arrivo dei coloni, alcune popolazioni sono scomparse per il 90%, altre per il 60%. Più di 10 milioni di africani sono stati deportati a forza nelle Americhe. Questo esodo forzato ha sconvolto naturalmente anche il continente africano.
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I tempi moderni: tutti parenti





2010
La genealogia genetica ripercorre il vostro passato

Laurent potrebbe essere vostro fratello, vostro padre o un amico. È in ogni caso appassionato di genealogia: da anni ha ricostruito pazientemente quella della sua famiglia.

Essendo residente da poco negli Stati Uniti, tutti i suoi conoscenti gli parlano della genetica. Con il suo DNA, Laurent potrà ritrovare cugini lontani. E se questi ultimi hanno ripercorso una parte della loro genealogia, gli sarà possibile aggregare gli alberi genealogici.

Questo procedimento era già alla base di dati genealogici collaborativi: non appena due utilizzatori si trovavano un antenato comune, potevano riunire i loro alberi genealogici. Ma qui, con la genetica, non c’è più nessun bisogno di attendere che altri segnalino una parentela. Laurent deve solo mettere a confronto il suo DNA con quello degli altri utenti per reperire un parentado e identificare eventuali avi comuni. Una rivoluzione nel mondo della genealogia. Grazie a questo nuovo strumento, Laurent sarà più consapevole che tutti noi siamo cugini.

Tutti noi abbiamo qualcosa di… Carlo Magno

All’inizio, quando Laurent ha intrapreso lo studio genealogico classico della sua famiglia, è rimasto presto deluso. Bloccato all’inizio del XVIII secolo, gli è stato impossibile risalire oltre (molti registri parrocchiali sono stati distrutti in quel periodo, in particolare all’epoca della Rivoluzione francese). Una sua amica genealogista gli confida allora di aver avuto maggiore fortuna, riuscendo a risalire, attraverso i propri antenati francesi a… Carlo Magno. Quest’ultimo ha avuto 5 mogli legittime e almeno 19 figli. Nell’810, alla sua epoca, la popolazione francese contava all’incirca 9 milioni di individui. Secondo la sua amica, è quasi certo che anche Carlo Magno si trovi nella propria genealogia. Che ragionamento ha seguito?

Come abbiamo già brevemente ricordato, ciascuno di noi ha due genitori, 4 nonni, 8 bisnonni e a ogni generazione successiva, questa cifra si moltiplica per due. 40 generazioni fa, al tempo di Carlo Magno, tutti noi avevamo 2 innalzato a potenza 40, ossia mille miliardi di antenati potenziali per individuo. Il tutto moltiplicato per circa 70 milioni di francesi, se si estende questo risultato a tutta la popolazione. Una cifra astronomica, in un’epoca in cui la Francia contava in realtà meno di 10 milioni di abitanti (su circa 200 milioni del pianeta).

Cosa significa tutto ciò? Semplice: le nostre rispettive genealogie condividono un numero enorme di antenati comuni. Pazienza per coloro che ne sono infastiditi: tutti noi siamo cugini! Questo calcolo può essere realizzato su scala planetaria. Siamo 7 miliardi di umani. Ebbene, 100 anni fa avevamo 8 antenati. Perciò, se i nostri antenati erano tutti differenti gli uni dagli altri, ci dovrebbero essere oggi 7 miliardi moltiplicato 8, ossia 56 miliardi di umani sul pianeta. Mentre invece eravamo, all’inizio del XX secolo, solo tra l’1 e i 2 miliardi.

Approfondiamo un po’ l’argomento prima di tornare alla genealogia genetica. La genealogia tradizionale è ricca di ogni sorta di soprese vertiginose. La situazione in realtà è anche peggiore di come Laurent ha appena scoperto: noi siamo cugini in modo anche più stretto di quanto lui immagini. Per una buona ragione: fra i 10 milioni di persone che vivevano all’epoca di Carlo Magno non tutti hanno lasciato discendenti fino ai nostri giorni. Ad esempio, i due genitori della mia amica Sophie sono figli unici. La sorella di Sophie non ha avuto figli, mentre invece Sophie ha un figlio. Se quest’ultimo non ha figli, allora i 4 nonni di Sophie faranno parte degli individui di una generazione che non ha contribuito geneticamente alle generazioni future.

A Saguenay-Lac-Saint-Jean, in Québec, solo il 50% delle donne del primo Ottocento ha discendenti nella popolazione nata nel 1950, ossia tra 6 e 8 generazioni dopo. Accanto a questi individui che non hanno lasciato discendenti, vi sono gli antenati di numerosi individui. Ecco ciò che dà la vertigine: è possibile calcolare che, in un modello di popolazione abbastanza semplice, alla fine di un numero limitato di generazioni, ogni antenato che ha avuto almeno un discendente è il discendente di quasi il 100% della popolazione. Così, in Europa, tutti i nostri antenati comuni hanno vissuto circa tra i 1200 e i 2000 anni fa: ogni individuo che ha respirato l’aria di quell’epoca e che ha lasciato almeno un discendente fino ai nostri giorni è l’antenato di tutti gli individui attuali. Caro lettore, se alcuni dei tuoi nonni, come quelli di Laurent, sono nati in Francia, posso sostenere senza tema di sbagliarmi troppo che Carlo Magno è anche il tuo antenato!

Il nonnino dell’umanità ha 3000 anni

Nel modello che ho appena evocato, la popolazione non ha subito alcuna migrazione esterna e non presenta strutturazioni interne in sottopopolazioni. Sfruttando questo tipo di calcolo, alcuni ricercatori sono riusciti a determinare a che epoca sarebbero vissuti gli antenati comuni a tutta l’umanità. Per tenere nel debito conto la geografia, essi hanno costruito un modello che divide il pianeta in diversi continenti, i quali si scambiano migranti a ogni generazione. Essi hanno potuto calcolare che, appena 5000 anni fa, avevamo tutti gli stessi antenati! Meglio: il primo antenato genealogico comune a tutta l’umanità risalirebbe a solo 3000 anni fa. Il modello sembra solido, anche se si prendono in considerazione tassi di migrazione più o meno elevati tra i continenti.

Di conseguenza, noi tutti avremmo un primo antenato comune genealogico che viveva 3000 anni fa. E noi tutti avremmo gli stessi antenati risalenti a 5000 anni fa. Ancora una volta, fra tutti gli umani viventi 5000 anni or sono, non tutti hanno avuto discendenti fino ai nostri giorni, ma coloro che ne hanno avuti, sono antenati di tutta l’umanità. La percentuale di coloro che hanno discendenti fino ai nostri giorni oscilla a seconda dei modelli tra il 60 e l’80%. In altre parole, se voi entraste in un villaggio o in una città di 5000 anni fa, la maggior parte delle persone che incrocereste sarebbe costituita dagli antenati comuni all’intera umanità.

Naturalmente, a seconda del luogo in cui si vive, tutti questi antenati comuni non hanno lo stesso peso nella genealogia. In quella di uno svedese, gli avi comuni europei saranno più numerosi; in quella di un gabonese, bisognerebbe aspettarsi un maggior numero di antenati africani. Nondimeno, tutti noi abbiamo, tra i nostri bisavoli, almeno un antico agricoltore coltivatore di riso nella zona del Fiume Azzurro, un siberiano cacciatore di orsi, un africano cacciatore di elefanti, un erudito di Babilonia, un papuano mangiatore di carne suina… Questa data di 5000 anni ottenuta in base al modello, dipende da come si sono svolte le migrazioni in passato: in particolare, si suppone che esistessero alcune migrazioni di distanza mediamente lunga. Se ci si situa in un modello in cui le migrazioni sono più graduali, da vicino a vicino, i nostri antenati comuni risalirebbero invece a qualche decina di migliaia di anni fa. La realtà delle cose sta certamente a metà strada: migrazioni da vicino a vicino e alcune migrazioni a lunga distanza.

Così, siamo tutti cugini, e quando in una popolazione si risalgono le generazioni, tutti gli individui hanno rapidamente gli stessi antenati. Anche se certo non gli piacerà molto, Donald Trump è cugino di Barack Obama – lui stesso direttamente imparentato con Brad Pitt, se ci atteniamo alla New England Historic Genealogical Society. Di più, a una generazione data, tutti gli individui non hanno discendenti nelle generazioni future: tutti noi discendiamo da un numero ridotto di individui, che sono gli antenati di tutti!

Ma non necessariamente tutti questi antenati hanno trasmesso pezzi del loro genoma a noi. Ogni genitore trasmette solo la metà del proprio genoma ai figli, ogni nonno ne cede un quarto. Un antenato più antico ne trasmetterà perciò un po’ meno. Fino alla sesta generazione egli trasmetterà inevitabilmente un pezzo di genoma ma, per le generazioni più antiche, ciò che trasmette diminuisce abbastanza velocemente. Così, un antenato alla decima generazione ha una possibilità su due di non aver trasmesso nulla al proprio discendente. Tra i vostri 4096 antenati di dodici generazioni fa, ciascuno ha l’82% delle possibilità di non avervi trasmesso nulla! Un antenato genealogico non è necessariamente un antenato genetico…

Discendente di Maria Antonietta

All’inizio, quando Laurent ha sentito parlare di genealogia genetica era dubbioso. Conosceva quei siti che propongono di mettervi a confronto con celebrità e di dirvi se siete parenti di Maria Antonietta, di Luigi XVI, ecc. D’altronde, una buona parte dei suoi amici che avevano utilizzato questi servizi erano stati identificati come parenti di Maria Antonietta! Bisogna dire che inizialmente queste analisi si fondavano sul DNA mitocondriale, che permette di ricostruire parentele unicamente per via materna, e soprattutto non è molto discriminante. Infatti, il tipo di DNA mitocondriale di cui era portatrice Maria Antonietta è frequente nella popolazione: almeno un individuo su cinque porta lo stesso, e quest’ultimo non era certamente specifico dell’«Austriaca» alla sua epoca. Il risultato del test segnalava perciò soltanto una parentela con la regina dei francesi molto lontana.

La novità dei test di genealogia genetica è che oggi non viene più analizzato unicamente il DNA mitocondriale (o, per la storia paterna, il cromosoma Y), ma tutto il genoma. Per la precisione, circa 700.000 marker coprono tutto il genoma. Scelti nei posti del genoma dove esiste variabilità tra individui, questi marker rivelano differenze e similarità tra gli individui stessi. Per quanto riguarda Laurent, i marker permettono di sapere se si hanno antenati in comune con un’altra persona che ha già fatto il test e di situare questi avi nel tempo. Basta confrontare i pezzi di DNA dei due individui in base a una regola semplice: più il pezzo di DNA condiviso è lungo, più l’antenato comune è vicino.

Unione di DNA

Anche se l’origine di questa regola sembra evidente, analizziamola un po’ più da vicino per conoscerne i limiti. Bisogna concepire il nostro DNA come una lunga collana costituita da perle di 4 colori, i 4 nucleotidi A, C, T, G. Tutti noi abbiamo ricevuto due collane, una da nostro padre, l’altra da nostra madre. Ogni collana è unica, nel senso che possiede piccole particolarità proprie di ogni individuo: una o l’altra perla è differente, una A al posto di una T. Per formare la generazione successiva, noi produciamo gameti, gli ovuli per le femmine, gli spermatozoi per i maschi. In ogni gamete si trova una sola collana, e al momento della riproduzione le due collane, una proveniente dal gamete maschio e l’altro dal gamete femmina, si uniranno per formare un nuovo individuo.

Durante la formazione dei gameti, le prime perle vengono dalla collana ricevuta dalla madre, le successive dalla collana del padre, poi ancora un pezzo proveniente dalla madre, ecc. Come se, dopo aver ben allineato le due collane, le si tagliasse in pezzi e si ordinassero i pezzi pescando a caso nel padre e nella madre. Abbiamo già ricordato questo fenomeno, chiamato ricombinazione. La lunghezza dei pezzi tagliati è misurata in centimorgan, abbreviato cM (un centimorgan equivale alla probabilità dell’1% che una interruzione si verifichi e misura approssimativamente in lunghezza 1 milione di nucleotidi).

Il genoma completo ricevuto da un genitore, una delle due collane, è lungo 3400 cM. Il punto in cui le collane sono tagliate è aleatorio e cambia con la produzione di ogni nuovo gamete: è stato stimato che il DNA è tagliato in 34 punti ogni volta (ogni pezzo misura, perciò, in media 100 cM = 3400 cM/34). Ora, questi pezzi provengono a loro volta dal DNA dei nostri nonni: in media, noi riceviamo 1700 cM da ciascuno dei nostri nonni, ritagliati ogni circa 50 cM.

Per effetto della ricombinazione, più un antenato è antico e più la lunghezza dei pezzi di DNA che esso ha trasmesso è corto. È un’informazione in teoria utile, per sapere se l’antenato comune di due individui è antico. In pratica, ciò richiede alcune avvertenze. La ricombinazione è un processo aleatorio. Così, un antenato lontano può avere casualmente trasmesso pochi pezzi di DNA ma lunghi, mentre un altro solo piccoli frammenti. In concreto, per determinare se due persone sono imparentate e condividono un antenato comune bisogna considerare tutti i pezzi del genoma. Il numero dei pezzi di genoma identici e la loro lunghezza permettono di calcolare le relazioni di parentela.

Cold cases

Questi calcoli sono molto utilizzati dai siti di genealogia genetica. A partire dal vostro DNA e raffrontandolo a quelli già memorizzati nel database, è possibile indentificare i vostri parenti genetici. Tuttavia, per relazioni di parentela lontane, a partire dal terzo o quarto grado, è possibilissimo che voi non condividiate il DNA con uno di questi parenti, perché gli antenati genealogici non sono necessariamente antenati genetici, come abbiamo già sottolineato (voi avete lo stesso bis-bis-bis-avolo, ma questo antenato comune non vi ha trasmesso del DNA).

Come possono i database superare questo ostacolo? Alcuni ricercatori americani hanno studiato la questione. Partendo da una base dove sono stati depositati i profili genetici di più di un milione di persone, essi hanno osservato che il 60% degli individui aveva almeno un parente genetico di terzo o quarto grado. Generalizzando, questo studio mostra che, se il 2% degli americani di origine europea mettesse a disposizione i propri dati genetici, ogni americano di origine europea troverebbe nel database un parente di terzo o quarto grado. In altre parole, con una base di tre milioni di individui, sarà possibile far corrispondere ogni DNA con almeno un parente di terzo grado.

Ora, negli Stati Uniti sono sempre più numerosi i database in cui gli individui depositano il loro DNA per tramandarlo. Questi database sono stati molto mediatizzati perché hanno permesso di risolvere vecchi enigmi polizieschi. Il più noto è quello del «Golden State Killer», un criminale responsabile di 13 omicidi e stupri tra il 1976 e il 1986. Grazie al suo DNA raccolto sulla scena di uno dei suoi crimini, è stato possibile trovare un suo lontano parente nel database. In seguito, gli «inquirenti genealogisti» hanno ricostruito l’albero genealogico attorno a tale parente. Conservando solo i discendenti la cui età e sesso potevano corrispondere al profilo, sono riusciti a identificare un sospettato. Frugando fra le sue spazzature hanno quindi recuperato un filo di paglia, hanno fatto analizzare il DNA, potendo così identificare l’assassino. Da allora in poi sono stati risolti allo stesso modo decine di cold cases.

Questi nuovi strumenti cominciano a sollevare oltreatlantico problemi di proprietà privata. Immaginate un utente che, per il piacere di ricostruire la propria genealogia o semplicemente per ritrovare un parente mette il proprio DNA in simili database: egli espone tutti i suoi parenti vicini e lontani a inchieste poliziesche. Se può essere comprensibile l’utilizzo di simili strumenti per ritrovare persone scomparse o criminali, questi database genetico-genealogici aprono la strada a qualunque specie di identificazioni della persona. Ad esempio, alcuni ricercatori hanno mostrato di poter identificare gli individui americani che avevano dato in via anonima il proprio DNA per importanti progetti di ricerca pubblica e genetica.

Peggio ancora, quando questi test sono realizzati in famiglia, possono rivelare false paternità all’insaputa delle persone in questione. Supponiamo che un fratello e una sorella scoprano di essere solo fratellastri, dall’armadio escono scheletri di famiglia. Queste rivelazioni inattese possono essere pesanti da gestire psicologicamente. Ad esempio, un gruppo Facebook negli Stati Uniti «DNA NPE friends», è stato creato per aiutare i «not parent expected» a gestire queste informazioni non desiderate. Internet brulica di storie felici, di scoperte inattese di imparentati, che sono a stretto contatto con drammi familiari. Il vostro DNA è unico (salvo che per i veri gemelli), è la vostra identità genetica. Eppure, non vi appartiene: è di proprietà anche dei vostri parenti, perché lo condividete con loro. Questi nuovi usi del DNA sollevano anche il problema spinoso della memorizzazione di tali informazioni genetiche, del loro controllo e del diritto di accedervi. Senza parlare della loro eventuale commercializzazione.

I test di origine

Esiste un’altra categoria di test di genealogia genetica, più grossolani di quelli ricordati sopra: i test di origine. Laurent ne ha ricevuto uno come regalo natalizio nel 2015. Ha fatto un prelievo di saliva seguendo le istruzioni e ha inviato il tubetto tramite posta. I risultati sono arrivati qualche settimana dopo. È stato informato di essere italiano al 25%. Eppure, scavando nella sua genealogia, non ha trovato alcun antenato transalpino. Quattro anni dopo, ha rifatto lo stesso test e, sorpresa, questa volta gli hanno annunciato il 2% di italianità. Inoltre, nei risultati appare una nuova origine: è francese al 23%. Cosa significa essere italiano al 2% o al 23%, e perché i risultati sono cambiati?

Per rispondere dobbiamo capire come funzionano questi test. La vostra saliva contiene cellule che racchiudono del DNA. Quando la società che effettua il test di origine riceve il vostro DNA, essa vi legge alcune porzioni note per essere variabili a seconda delle popolazioni umane e le mette a raffronto con il DNA di riferimento. L’operazione è effettuata per migliaia di pezzi del DNA, cosa che permette di calcolare una percentuale. «Il 25% del vostro DNA è italiano» significa che l’accostamento con la popolazione di riferimento ha avuto successo in un quarto dei casi.

Primo dato importante per capire la variazione di risultati da un test all’altro: questi test mettono a raffronto il vostro DNA con quello delle popolazioni di riferimento che la società ha potuto costituirsi. Ora se, negli articoli scientifici, il modo con il quale una popolazione si costituisce è inquadrato e descritto bene, la formazione delle popolazioni di riferimento resta in qualche modo la parte opaca delle società che propongono i test.

Nella ricerca, in generale, per definire una popolazione di riferimento si scelgono individui i cui quattro nonni vengano da questo gruppo. È un modo di affrancarsi dalle migrazioni del XX secolo, come se si risalisse nel tempo lungo tutto il Novecento. È ragionevole pensare che le società di test seguano lo stesso protocollo, ma non ne siamo per niente sicuri.

Il secondo interrogativo verte sul significato delle popolazioni utilizzate. Ad esempio, cosa vuol dire «francese»? Lasciamo da parte il problema della categoria amministrativa, la questione dei DOM (Départements d’outre-mer) e TOM (Térritoires d’outre-mer), ecc., e supponiamo che il termine designi un individuo nato sul territorio metropolitano. Orbene, gli studi sulla diversità genetica mostrano che su scala europea la prossimità genetica tra due individui segue la geografia se consideriamo popolazioni in cui gli individui hanno i 4 nonni provenienti dallo stesso luogo, cioè in un raggio di meno di 50 o 100 km. In una parola, c’è indiscutibilmente una maggiore similarità genetica tra un alsaziano e un tedesco di Francoforte che tra un marsigliese e un abitante di Lilla, pur essendo questi ultimi entrambi francesi!

Se, ad esempio, i vostri antenati sono del nord e la popolazione di riferimento francese è costituita da francesi del Midi, è possibile che i test vi designino come belga. Se un individuo ha antenati nell’Italia settentrionale e, in un’altra società di test, la popolazione «italiana» è costituita di italiani meridionali e quella francese di francesi del sud-est, ebbene, costui sarà certamente etichettato come francese e non come italiano.

Su scala geografica più ampia, immaginiamo che abbiate antenati siberiani e che facciate il test con popolazioni di riferimento dell’America del nord, che includano amerindi, ma non siberiani: le vostre origini saranno catalogate «amerindi», perché questi ultimi se ne sono andati 15.000 anni fa dalla Siberia, mentre voi non avete nessun antenato che ha messo piede sul suolo americano.

Il paradosso delle gemelle

Il problema è appunto che ciascuna di queste società dispone di popolazioni di riferimento diverse, che inoltre coprono più o meno bene alcune regioni del mondo. Cosicché, se effettuate test presso altrettante compagnie, otterrete certamente un ventaglio diverso di conclusioni. Con risultati che potranno sorprendere…

Un aneddoto: due vere gemelle si sono divertite a inviare il loro DNA a società diverse. Alcune società hanno trovato un’origine nell’Africa settentrionale/Medio Oriente e altre niente del tutto! Ma, cosa più inquietante, i risultati rispettivi di ciascuna differivano per la stessa compagnia, mentre le gemelle hanno evidentemente lo stesso genoma! Carly era identificata per il 13% come «europea in senso ampio», mentre Carlsie avrebbe avuto una più accentuata componente «Europa dell’est». In questo caso, a essere messo in discussione era l’algoritmo di calcolo perché produceva risultati leggermente diversi a partire dagli stessi dati. Questo esempio ricorda che bisogna considerare le percentuali come indicazioni, sempre inficiate da un’incertezza statistica.

In generale, i risultati sulle origini concordano tra una società e l’altra su scala continentale. Le percentuali di origine europea, amerindia, africana, asiatica coincidono. Al contrario, quando si effettuano zoomate all’interno dei continenti, i risultati sono assai meno affidabili. Nelle regioni del mondo in cui ci sono poche differenze genetiche tra le popolazioni, ma piuttosto gradienti di prossimità genetica, le suddivisioni in «popolazione di origine» sono più arbitrarie e molto più dipendenti dai campioni di riferimento. Inoltre, alcune regioni con grande diversità etnica e genetica sono sottorappresentate. Ad esempio, nella regione in cui abbiamo lavorato in Asia centrale, in uno stesso paese esistono differenze genetiche a seconda dei gruppi etnici e tutte queste singolarità non fanno parte delle popolazioni di riferimento. Questo può rivelarsi frustrante se un utente pensa di poter utilizzare i test genetici per rintracciare la propria origine. Un risultato come «50% di origine cinese» dirà poco a una persona adottata che cerca la propria origine in Asia.

Morale: se ricevete in regalo uno di questi test, ricordatevi che sono solo ricreativi! Non devono assolutamente essere presi alla lettera e possono fornire solo poche informazioni.





Fine degli anni Dieci del 2000
Avanzata dei nazionalismi europei

Visto che l’Europa ha assistito in questi ultimi anni a una spinta elettorale dei partiti nazionalisti, sembra difficile parlare della genetica e della storia della nostra specie senza affrontare la questione del razzismo. La genetica ha ancora qualcosa da dire sulla scottante nozione di «razza»? I test di origine genetica sollevano anche un’altra domanda: tali test non rischiano di alimentare il razzismo, permettendo di categorizzare gli individui? Sono interrogativi che non possiamo trascurare.

Come ogni categorizzazione, le razze sono un insieme fluido con delimitazioni arbitrarie e variabili. Grazie al DNA, noi sappiamo incontestabilmente che proveniamo tutti dall’Africa, che siamo identici al 99,9% e che esistono poche differenze genetiche legate alla nostra origine geografica. Due individui provenienti da un capo all’altro del pianeta sono solo un po’ più diversi tra loro di quanto lo siano due individui i cui antenati provengono dalla stessa regione. È certo poco, ma sufficiente per rintracciare l’origine geografica degli antenati di un individuo.

Nel corso della sua storia, la nostra specie si è diffusa su tutto il pianeta, poi gli umani hanno avuto tendenza a migrare in zone sempre più vicine, sposandosi a breve distanza. Di conseguenza, i figli vivevano in prossimità dei genitori. I test di origine genetica rivelano queste due componenti della nostra storia: migrazioni e stabilità geografica. Senza stabilità geografica, sarebbe impossibile trovare adattamenti genetici locali in un ambiente dato, come l’adattamento all’altitudine dei tibetani. Se questa caratteristica è apparsa, è proprio perché alcuni tibetani sono rimasti a vivere a grandi altezze per un gran numero di generazioni (per svariati millenni, come è stato possibile accertare).

Al contrario, le scarse differenze genetiche tra popolazioni sono anche il segno di storie migratorie svoltesi nel corso dell’avventura umana. A seconda dei punti di vista, si mette l’accento sulla storia delle migrazioni o su quella della stabilità attraverso gli adattamenti locali. La genetica produce dati, spiega i meccanismi in gioco, ma è il punto di vista della morale, delle norme sociali di un’epoca, ad attribuire o meno un certo valore alle differenze tra i nostri DNA. Resta il fatto che le diverse popolazioni hanno DNA distinti. Tuttavia, tali differenze sono pertinenti? Si può parlare di «razze»?

Razze in medicina?

In particolare, le categorie fondate sulle origini geografiche hanno un qualche senso in medicina? La risposta è no, perché i sottoinsiemi appropriati per la medicina e i gruppi razziali o etnici non si sovrappongono. Ad esempio, la talassemia, un’anemia genetica del sangue, è frequente in Africa subsahariana e lungo tutte le coste del Mediterraneo, nel sud-est asiatico, ma non in Africa orientale. Essa, perciò, non è un marker di origine africana e, di converso, l’origine africana non è un’informazione sufficiente per coprire la popolazione a rischio.

Allo stesso modo, la terribile malattia di Tay-Sachs non colpisce solo la popolazione ebraica askenazita, ma anche i quebecchesi francofoni. Quanto all’adattamento che dà la possibilità agli adulti di digerire il latte, esso resta frequente in Europa del nord, ma si ritrova anche in alcune popolazioni dell’Africa subsahariana o in Medio Oriente.

Al contrario, in altri casi, la categorizzazione pertinente per certe specificità genetiche è quella di una popolazione molto localizzata. L’adattamento all’altitudine concerne solo i tibetani, non gli asiatici nel loro insieme. La capacità di rimanere in apnea è frequente nei Bajos nomadi del mare, in Indonesia, e non su tutto il continente.

In breve, noterete che la categorizzazione razziale non contiene dati affidabili relativi all’informazione biologica. Ogni popolazione è stata in grado di sviluppare proprie specificità genetiche nel corso della storia, per caso o per selezione naturale. Ma le popolazioni che condividono alcune specificità genetiche non corrispondono alle categorie di razza percepite socialmente. Anche se si prescindesse dall’aspetto politico, storico e sociale della nozione di razza per non vedervi che una categorizzazione della diversità biologica, la classificazione in razze continuerebbe a non essere per nulla operativa in medicina.

Giustificare l’inaccettabile

Di più, la nozione di razza non si limita a classificare gli individui a seconda delle origini, vere o supposte che siano. Fin dai primi sviluppi di questa categorizzazione, nel XVIII secolo, tali classificazioni sono state gerarchizzate, collocando certi gruppi al di sopra degli altri. Come gli uomini venivano gerarchizzati al di sopra delle donne, le categorie razziali mettevano gli europei al di sopra degli asiatici e degli africani. A queste categorie gerarchizzate si è aggiunta quella che viene chiamata essenzializzazione, che consiste nel credere che dalle specificità biologiche derivino differenze di capacità morali, intellettuali, psicologiche, immutabili e trasmesse di generazione in generazione.

Tale essenzializzazione rinchiude l’individuo; secondo questa teoria, sarebbe possibile conoscere tutto di lui limitandosi alla sua presupposta origine. Mentre ogni persona deve poter essere libera di esibire gli elementi della propria identità che più gli aggradano, l’essenzialismo la priva di questa facoltà con l’etichetta che le viene assegnata. È lo stesso meccanismo che funziona per il sessismo. Di fronte a una persona sessista, non posso scegliere di presentarmi come una scienziata, appassionata di piante, grande viaggiatrice: no, il mio punto di vista sarà sempre ricondotto al fatto che sono una donna.

Nel quadro delle categorie razziali, non è raro imbattersi nelle seguenti frasi essenzializzanti: «Tu sei un ladro», «Hai il ritmo nel sangue», «Devi essere portato per l’informatica», «Sei ricco»… Proprio per presentare questi concetti, ho organizzato con una collega storica, Carole Reynaud-Paligot, e le équipe del Musée de l’Homme, la mostra «Nous et les autres – Des préjugés au racisme» [Noi e gli altri – Dai pregiudizi al razzismo] tenuta nel 2017 e che da allora viaggia tanto in Francia quanto all’estero.

Gerarchizzazione ed essenzializzazione hanno perdurato nel tempo e sono state utilizzate per giustificare l’inaccettabile, che fosse la tratta degli schiavi, l’asservimento di certe popolazioni o i genocidi. Esse si traducono anche in discriminazioni basate sull’origine presupposta degli individui, sia essa geografica, etnica o anche religiosa. In poche parole, mentre è possibile raggruppare gli individui in base alla loro vicinanza genetica, il termine «razza» per descrivere questi gruppi e la diversità della nostra specie è inappropriato.

Le derive dei test

Questa digressione attraverso i tre concetti che sono a fondamento della nozione di razza (categorizzazione, gerarchizzazione ed essenzializzazione) lasciano intravedere le potenziali derive dei test di origine. Se tali test rivelano spesso le origini molteplici dei nostri contemporanei e ricordano in questo senso la storia delle migrazioni della nostra specie, possono essere utilizzati al contrario per valorizzare un’origine geografica considerata superiore.

Ad esempio, i test genetici vanno per la maggiore negli ambienti di estrema destra dello scacchiere politico americano, la comunità degli «alt-right». I membri di questo gruppo rivendicano un’ancestralità di origine europea, se possibile del nord. Ironia della genetica, essi esibiscono con fierezza la loro tolleranza al lattosio. Infatti, in Europa del nord, la frequenza della tolleranza al lattosio è significativa, ma costoro certo ignorano che anche alcune popolazioni africane come i Tutsi hanno una frequenza di tolleranza al latte dell’ordine del 90%.

Questi test portano talvolta all’essenzializzazione. Esistono così delle applicazioni musicali che propongono una musica a seconda delle vostre origini genetiche. Come se tale origine potesse condizionare i gusti musicali! Inoltre, i suddetti test giocano con la nozione di identità: con il suo approccio scientifico, la genetica rivelerebbe la vera identità, chi noi siamo veramente. Ma in realtà, naturalizzando un’identità, rischiamo di irrigidirla, rinchiudendo in essa l’individuo. Se si espande troppo, l’identità genetica si oppone alla modernità, la quale invece tende a procurare a ogni individuo la libertà di definirsi.

Dobbiamo perciò constatare che i test d’origine, esattamente come la conoscenza della diversità genetica della nostra specie, sono talvolta utilizzati e letti per rafforzare o meno un pensiero razzista. Questo però non significa che i test di origine genetica siano razzisti! Continuiamo a mantenere uno sguardo critico.

Alle radici del male

Il razzismo potrebbe essere un male di cui non sappiamo liberarci? In base ai lavori degli storici e dei sociologi è possibile capire quali sono i meccanismi che spingono una società verso un’altra in cui il razzismo è la norma. Tali studi spiegano come, a un certo punto della storia, il razzismo viene costruito socialmente sia dai governi, sia dalle élite intellettuali, sia dai media, sia dalla società civile. Simili società razziali germogliano nei contesti di conquista territoriale, come è avvenuto per la colonizzazione e la schiavitù, o in contesti di nazionalismo in cui si sviluppano le nozioni di «purezza della razza»: il regime nazista ne costituisce l’esempio estremo. Questa decifrazione dei processi ci mette nella condizione di imporci una vigilanza e di capire che il razzismo cresce su un terreno fertile. Non è vero che l’uomo sia naturalmente razzista. È però suscettibile di diventarlo in certi contesti sociopolitici.

D’altra parte, esiste un tratto che sembra essere costitutivo della natura umana: l’etnocentrismo, il fatto di preferire il gruppo di appartenenza. Nella maggior parte delle società esiste un termine che è valorizzante per definire il proprio gruppo (l’endogruppo) e dispregiativo per designare gli «altri», quelli esterni al gruppo. La psicologia sociale ha anche definito il concetto di «gruppo minimo», ossia la definizione minima di un gruppo perché i suoi membri provino un senso di appartenenza. Un esperimento rimasto storico ha evidenziato questa preferenza incontenibile per il proprio gruppo. Si trattava di selezionare arbitrariamente due gruppi di bambini in una classe, i rossi e gli azzurri, e di far distribuire da loro le caramelle ai compagni. In media, i bambini hanno dato più caramelle ai membri del proprio gruppo, pur definito arbitrariamente qualche minuto prima. Basta poco per «fare gruppo» e indurre le preferenze.

Ma la storia delle popolazioni mostra che questo etnocentrismo è sempre stato accompagnato da un’accettazione dello straniero. Infatti, non esistono popolazioni umane isolate per ragioni culturali – o, quanto meno, esse sono estremamente rare. Il nostro genoma contiene tracce di mescolanze, incroci, anche con sottospecie diverse come Neanderthal. Perché la specie umana è «etnocentrica»? In termini evolutivi, una spiegazione ragionevole potrebbe essere che è meglio condividere le risorse con qualcuno del proprio gruppo, il quale un domani potrebbe fare lo stesso con noi.

Questo meccanismo di reciprocità fa di noi degli esseri sociali particolarmente dotati per la cooperazione. Diversi studi tendono a mostrare che le persone maggiormente cooperative sono valorizzate e rese più attraenti per la riproduzione. Con ogni evidenza, l’evoluzione ci ha portato su una strada che ci permette di vivere in grandi gruppi, di cooperare anche con individui che non sono imparentati con noi. La nostra propensione alla cooperazione è il terreno di sviluppo di interessi comuni. È il principio della tassazione, ma esisteva anche molto prima. Gli europei del Neolitico eressero megaliti la cui costruzione richiedeva cooperazione.

20 euro, tutto qui?

La nozione di «bene comune» può funzionare solo se esiste un meccanismo per punire gli «imbroglioni». Per questo motivo, noi saremmo anche dotati di un innato senso della correttezza, di individuazione degli «imbroglioni» come dimostra un esperimento ideato da alcuni economisti. Prendiamo due individui, Caroline e Sophie. Diamo 100 euro a Caroline chiedendole di spartirli con l’altra. Sophie può accettare quel che le viene offerto, oppure rifiutarlo. Se rifiuta, né lei né Caroline potranno tenersi il denaro assegnato. Se fossimo soltanto calcolatori logici, Sophie dovrebbe accettare quel che le dà Caroline, indipendentemente dall’ammontare della cifra. Se Caroline le desse 1 euro e ne tenesse per sé 99, Sophie guadagnerebbe pur sempre 1 euro.

Nella realtà, l’esperimento ha mostrato che Sophie rifiuterà, a costo di perdere tutto, nel momento in cui scopre ingiusta la suddivisione. Rifiutando, certo se ne va a mani vuote, ma ha anche impedito a Caroline di riempirsi le tasche. L’importo considerato equo dipende dalle popolazioni in cui il test è stato effettuato, tra i 20 e i 50 euro. Sembra incredibile, ma, sotto ai 20 euro, Sophie preferisce sempre rifiutare! Questo senso della correttezza si traduce in riluttanza o, addirittura, in collera di fronte alle diseguaglianze e agli «imbrogli».

Tuttavia, preferire il proprio gruppo non significa umiliare gli altri, dominarli oppure odiarli. Abbiamo sottolineato che un contesto è necessario perché non appaiano questi sentimenti negativi. L’etnocentrismo non è il razzismo, ne è solo una componente assieme all’essenzializzazione. Quest’ultima è uno stereotipo che ritroviamo anche nel sessismo e nell’omofobia. Del resto, le persone intolleranti alla diversità dell’origine geografica sono anche intolleranti nei confronti di altri gruppi, come le comunità di lesbiche, e sono in genere sessiste. Eppure, la biologia moderna è incompatibile con questa essenzializzazione. E ciò per molte ragioni.

La prima è che parecchi caratteri di cui è composto un individuo non hanno a priori niente di genetico – la gentilezza, la morale, le credenze, ecc.

In secondo luogo, i caratteri la cui variazione è associata a variazioni genetiche – detto altrimenti, quelli per i quali esisterebbe una componente genetica – dipendono anche dall’ambiente nel quale un individuo si sviluppa. Un esempio, che riprenderemo più avanti per capire appieno il legame tra genetica e ambiente, è la statura. Essa è rivelatrice, perché la componente genetica è chiaramente dimostrata, ma l’ambiente nel quale un individuo si sviluppa è altrettanto importante. La prova è che l’aumento di statura osservato in questo ultimo secolo in Europa è il risultato di un migliore livello sanitario e igienico, e non ha nulla di genetico.

Infine, se prendiamo il caso del colore della pelle, le variazioni genetiche coinvolte nella biologia riguardano solo il codice per la pigmentazione, non per altre caratteristiche!

Immaginare che il colore della pelle di un individuo possa determinare le sue capacità morali, intellettuali, psicologiche è perciò solo una scorciatoia.

Questa impostazione «fai da te» semplicistica contiene l’idea che l’individuo in quanto tale, la sua essenza, sia determinato dalle origini. Esiste una versione moderna dell’idea che un individuo è determinato dalle proprie origini: senza negare l’importanza della cultura, i suoi sostenitori pensano che la cultura sia immutabile, trasmessa in modo identico da una generazione a quella successiva. Anche qui, la persona è rinchiusa in un determinismo, si vede assegnata a un’identità.

Una visione parziale della storia

Ritroviamo questa visione deterministica dell’identità virtuale a livello delle popolazioni. Così alcuni arrivano a pensare che il colore della pelle delle popolazioni sarebbe capace di determinare il loro avanzamento nella «grande marcia della storia»! In questa essenzializzazione c’è un paradigma secondo il quale la biologia determinerebbe la cultura. Un tale gruppo umano, mosso da una diversa biologia, possiederebbe distinti «livelli di cultura». Eppure, gli studi attuali della genetica delle popolazioni mostrano che, al contrario, alcune pratiche culturali influiscono sulla diversità genetica. Una parte delle differenze genetiche tra le popolazioni risulta in realtà da pratiche culturali come l’endogamia, le regole matrimoniali e quelle della parentela. Non sono le differenze genetiche la causa di queste differenze culturali, ma è vero il contrario. Questi studi rovesciano il paradigma del legame dal biologico al culturale.

Dal mio punto di vista, è spiegando le componenti del razzismo che lo si può decostruire, contribuendo all’accettazione della diversità, piuttosto che attraverso la sua negazione. Se davvero siamo tutti parenti, siamo anche differenti, e una parte di queste differenze è legata all’origine geografica dei nostri antenati. Niente in tutto questo dovrebbe limitare la nostra libertà individuale.





2015
250 milioni di migranti nel mondo

Fin dall’alba dell’umanità, il popolamento della Terra è stato una storia di migrazioni, e questa tendenza prosegue ancora oggi. Nel 2015 le Nazioni Unite hanno censito 250 milioni di migranti nel mondo (l’ONU in questo caso definisce un migrante come una persona fisica in un paese che si stabilisce in un altro per almeno un anno). Perché così numerose migrazioni hanno scandito il popolamento della Terra? E come hanno cambiato la nostra specie? Queste domande hanno percorso sottotraccia il presente volume, spesso implicitamente. È giunto il momento di affrontarle in modo diretto.

In primo luogo, cosa ci insegnano gli studi sulle migrazioni contemporanee? Ebbene, essi distruggono numerose idee tramandate! Primo insegnamento contro-intuitivo: i migranti sono più numerosi tra i paesi del sud (che includono, secondo l’ONU, centro e sud America, Africa, ma anche i paesi dell’Asia compresa la Cina, tranne il Giappone). 100 milioni di migranti sono nati in un paese del sud e vivono in un altro paese del sud. Mentre le migrazioni sud-nord riguardano 85 milioni di migranti, quelle nord-nord 57 milioni, e i restanti 12 milioni vanno dal nord al sud.

Secondo insegnamento: l’immagine di persone che fuggono dai paesi più poveri per cercare una vita migliore nei paesi più ricchi è falsa. Gli studi a livello mondiale indicano che i migranti non vengono dai paesi più poveri, ma piuttosto da quelli di ricchezza intermedia, il che fa temere ad alcuni che un maggiore sviluppo nell’Africa subsahariana possa comportare forti ondate migratorie verso l’Europa. Orbene, senza ipotecare prematuramente il futuro, già sappiamo che il 75% degli africani migranti partono alla volta di un paese africano. Inoltre, il legame tra sviluppo ed emigrazione non è automatico. Ad esempio, l’Etiopia, in pieno sviluppo vede diminuire il proprio tasso di emigrazione; in fase involutiva, invece, essa diviene un paese di immigrazione.

Terzo insegnamento di questi studi a livello mondiale: la migrazione non va, come sembrerebbe naturale, dai paesi con eccedenza demografica a quelli in decrescita demografica. Possiamo ricordare a questo proposito i paesi dei Balcani, in decrescita demografica, la cui popolazione è emigrata all’estero per più del 20% contro una media del 3% per i paesi africani in piena crescita demografica. In breve, siamo lontani da una corsa programmata verso l’Europa, con un riversamento automatico dei giovani venuti dall’Africa verso il continente europeo.

La biodiversità (umana) è un bene

Perché si migra? Naturalmente, ogni migrante che giunge in un nuovo paese ha la propria storia, ma, tenuto conto dell’atemporalità del fenomeno, potrebbe aggiungersi un’altra spiegazione, più generale, a quelle circostanziali? A livello collettivo di un’intera popolazione, la risposta è semplice: le migrazioni hanno una parte nella diversità biologica. Nel mondo vivente, in assenza di migrazioni, una popolazione chiusa perderà la diversità nel corso delle generazioni, perdita che potrà essere compensata solo dalle novità genetiche prodotte per mutazione. Le mutazioni sopraggiungono continuamente e sono fondamentali nell’evoluzione, ma sono un evento di debolissima intensità.

Una popolazione chiusa, perciò, si impoverisce dal punto di vista genetico. All’opposto, una popolazione aperta agli scambi migratori si arricchisce geneticamente grazie all’arrivo di migranti. Ora, la diversità è importante per la sopravvivenza di una popolazione o di una specie. È una riserva di potenzialità, alla quale la selezione naturale attinge per costruire adattamenti. Adattamenti costantemente necessari per rispondere a cambiamenti ambientali, a nuovi patogeni, a risorse alimentari inedite. Osserviamo che all’inverso un eccesso di migrazioni limita gli adattamenti locali. Adattarsi per selezione naturale necessita di tempo: è perciò essenziale una certa forma di stabilità di una parte della popolazione che duri per più generazioni.

Fin dagli anni Trenta questo binomio migrazione/stabilità è stato formalizzato per descrivere l’equilibrio che assicura un migliore adattamento di un insieme di popolazioni. Il modello descrive sottopopolazioni relativamente isolate le une dalle altre, congiuntamente a migrazioni regolari tra queste sottopopolazioni. Verosimilmente è questo lo schema che ha funzionato nella storia evolutiva della nostra specie e che ha presidiato l’emergere, a lungo termine, di innovazioni importanti come la postura bipede e un cervello grande.

Evitare la competizione

Resta una domanda alla quale è più difficile rispondere: se, a livello delle popolazioni, comprendiamo bene l’aspetto positivo della migrazione, che guadagno c’è a livello individuale? Quando un individuo si è adattato all’ambiente locale, che interesse ha di migrare, di fronte al rischio di giungere in un nuovo ambiente con minori possibilità di adattamento? L’argomentazione basata sulla biologia evolutiva propone diverse spiegazioni. Una sarebbe che la migrazione permette di evitare la competizione fra individui della popolazione di partenza. I critici di questa teoria ribattono che vivere in un gruppo suscita forse competizione, ma rinforza anche la cooperazione.

Più credibile sembra un’altra spiegazione: la migrazione impedirebbe di riprodursi con un parente troppo vicino. Sarebbe insomma un modo di evitare la consanguineità. È la stessa argomentazione avanzata tradizionalmente per spiegare la migrazione delle femmine scimpanzé al di fuori della loro comunità originaria: i maschi scimpanzé si riproducono con femmine nate da un pool genico distinto. Potremmo ritrovare lo stesso principio fra le popolazioni umane? Sposarsi più lontano è forse un modo efficace di limitare l’apparentamento, di aumentare l’apporto di diversità genetica?

La risposta non è univoca e dipende dalle situazioni. Così, tra gli allevatori nomadi dell’Asia centrale, molto esogami, dove più della metà degli uomini sposa una donna di un altro villaggio, le coppie lontane per origine geografica sono al contrario più imparentate delle coppie che si formano all’interno dello stesso villaggio. Il medesimo fenomeno è stato osservato negli Stati Uniti verso la metà del XIX secolo (le unioni si costituivano allora nel raggio di 20 km, contro i 10 del 1800), prima che la tendenza si invertisse alla fine del secolo.

Questi esempi mostrano che i modelli attuali considerano in modo troppo semplicistico il legame tra migrazione e apparentamento o prossimità genetica. In realtà, l’Uomo ha altre risorse oltre alla migrazione per limitare l’apparentamento genetico troppo stretto. Gli studi di antropologia descrivono tutta la gamma dei sistemi di parentela che precisano con chi ci si può o non ci si può sposare, gli infiniti modi di scegliere il proprio congiunto, né troppo vicino né troppo lontano.

Al centro delle migrazioni

Qual è dunque il motore individuale delle migrazioni? Le migrazioni contemporanee mostrano una variabilità molto alta nelle distanze percorse. Alle migrazioni tra due luoghi vicini, si aggiungono migrazioni di distanza più rilevante. Così, le ragioni che fanno scattare processi migratori sono più diversificate di un tempo.

Tutti gli specialisti sono d’accordo sulla grande diversità dei fenomeni migratori e sulle rispettive motivazioni. I modelli attuali integrano da un lato il desiderio di fuggire da situazioni difficili – politiche, economiche o legate ai diritti umani – e dall’altro l’attrazione verso il paese di destinazione, sia per ragioni economiche, familiari o relative alla realizzazione personale delle proprie capacità.

La conoscenza della nostra storia sul lungo periodo rivela che non bisogna escludere come motivazione del proprio spostamento il piacere di scoprire e la curiosità. Si risponderebbe cioè al richiamo dell’avventura e dell’esplorazione. Difficile altrimenti spiegare l’avventura di sapiens fuori dell’Africa, circa 100.000 anni fa… Simmetricamente a queste migrazioni, volgersi al passato porta in primo piano una stabilità delle popolazioni che è sempre esistita. Sorprendentemente, da quando disponiamo di dati (ossia da diversi decenni), la percentuale di individui che vivono nel paese originario resta stabile in più del 95% dei casi. Questa cifra è l’attestazione del fatto che ci si sposa vicino a casa e che i figli tendono a sistemarsi vicino ai genitori, segno di attaccamento a un luogo, a un ambiente, a una rete sociale.

Mescolanza atemporale

Che contributo danno oggi le migrazioni alla nostra specie? Sono sempre una fonte di diversità genetica? Lungo il corso della storia, i dati genetici ci insegnano che le popolazioni migranti si sono in genere mescolate con le popolazioni locali. Per limitarci all’Europa, sapiens si è mescolato con Neanderthal all’epoca dell’espansione fuori dall’Africa, e, durante le due grandi migrazioni successive, gli agricoltori venuti del Medio Oriente si sono uniti ai cacciatori-raccoglitori, poi i nomadi provenienti dal nord-est del Caucaso hanno mescolato il loro sangue con quello delle popolazioni locali, ecc.

Guardando attentamente al nostro passato, i casi di migrazione senza mescolamento sono l’eccezione, e la sostituzione quasi totale degli amerindi con gli europei in America del nord ne costituisce uno dei rari esempi (fra gli abitanti degli Stati Uniti che si considerano «bianchi», meno del 2% del loro pool genico può essere collegato a origini amerindie; una cifra da confrontare con quasi il 20% di origini amerindie nei paesi dell’America centrale, anche loro colonizzati dagli europei, ma spagnoli).

D’altronde, nelle nostre società contemporanee queste mescolanze di popolazioni continuano a esistere. Il tasso di incrocio che è possibile misurare si rivela altresì estremamente rapido. In Francia, il 65% dei figli di immigrati si sposa con individui non migranti di genitori neanche loro migranti. Se teniamo presente che questa cifra resta costante nella generazione successiva, dobbiamo constatare che solo il 12% dei nipoti di immigrati non si sarà mischiato con la popolazione locale, e meno del 5% con la generazione successiva.

Così, in barba alla percezione che abbiamo della nostra società, immagine veicolata da alcuni media e da alcuni intellettuali, la Francia è un paese in cui il meticciato è la norma. Il 65% corrisponde a un tasso elevato di meticciato. Bisogna sapere che negli Stati Uniti, solo il 17% degli afroamericani, ad esempio, si accoppia fuori dalla propria comunità…

A proposito di migrazioni a grande distanza

Al di là delle migrazioni circostanziali come quelle che colpiscono attualmente l’Europa, si migra molto oggi nel mondo? L’intensità delle migrazioni è in realtà molto variabile a seconda delle popolazioni e degli individui. E anche a seconda della scala di osservazione.

Su scala locale, le regole di residenza sono preponderanti e comportano una maggiore mobilità delle donne nelle società patrilocali, rispetto a quella degli uomini nelle società matrilocali. Inoltre, alcune popolazioni attestano una forte endogamia, mentre altre sono al contrario molto aperte alla migrazione. Le popolazioni türk dell’Asia centrale sono nettamente esogame – più del 50% dei matrimoni sono effettuati tra coniugi di villaggi diversi –, al contrario delle popolazioni indo-iraniane, molto endogame – più dell’80% dei matrimoni avvengono all’interno dello stesso villaggio.

Dentro le popolazioni, esiste anche una differenza tra gli individui. In Québec, o nella valle della Valserine, la ricchezza dei dati di demografia storica ha permesso di dimostrare che la migrazione differisce a seconda delle famiglie, con una trasmissione intergenerazionale del comportamento migratorio in seno a queste ultime, e ciò su più generazioni. In breve, alcune famiglie si spostano, altre restano.

A questi fenomeni locali si sovrappongono migrazioni su distanze più lunghe. Se, nelle società patrilocali, gli uomini si spostano poco da un villaggio all’altro, su una percorrenza più lunga gli uomini migrano di più, come è attestato dalla distribuzione del cromosoma Y in Eurasia: alcuni hanno avuto un successo demografico forte ed esteso. Uno studio particolareggiato delle distanze tra coniugi negli Stati Uniti nel XIX secolo rivela che le donne si spostano di più, ma meno lontano, e che gli uomini migrano meno, ma più lontano.

In che modo queste migrazioni sono destinate a pesare sulla diversità umana? Le migrazioni attuali si effettuano frequentemente a grande distanza rispetto ai millenni precedenti. Così, esse diminuiranno le differenze genetiche tra le popolazioni umane distanziate e aumenteranno la diversità genetica all’interno delle popolazioni. Per ciò che concerne il nostro aspetto fisico, non è escluso di veder sorgere nuovi fenotipi (l’aspetto delle popolazioni). A San Francisco ho avuto la sorpresa di osservare, nel quartiere cinese, un volto rotondo con occhi a mandorla di colore azzurro, e di pelle scura.





2100
Nascita del primo essere umano che riuscirà a vivere fino a 140 anni?

Oltre alla migrazione, cosa possiamo dire ancora a proposito delle nostre modificazioni future? O, più sobriamente: siamo destinanti a evolvere ancora? Se fate questa domanda a un biologo, la risposta è ovvia: Sì! Né più né meno di qualsiasi altro essere vivente. Nel nostro genoma, a ogni generazione, appaiono nuove mutazioni – casualmente o per selezione naturale – alcune scompaiono, altre aumentano di frequenza. In breve, il patrimonio genetico della nostra specie cambia. «Ma cambieremo anche d’aspetto?», si chiede spesso la gente.

Dagli smartphone alle giraffe

«2100: gli umani hanno gambe atrofizzate, o addirittura accorciate a forza di non utilizzarle, il dito mignolo del piede, divenuto inutile, è scomparso. Presentano dita allungate per smanettare meglio sugli smartphone, spesso con un numero di dita per ogni mano che va da 6 a 7, hanno orbite quadrate a furia di guardare gli schermi…»: questo genere di descrizione dell’Uomo del futuro è frequente nell’immaginario collettivo. Eppure, esso poggia su numerose idee sbagliate. In primo luogo, l’idea della trasmissione dei caratteri acquisiti. Si crede che un organo, continuamente sollecitato o, al contrario, divenuto superfluo, sia trasmesso nella sua nuova forma ai discendenti. Una persona muscolosa, ad esempio, trasmetterebbe la sua forza ai figli.

Nei manuali scolastici degli anni Cinquanta, la storia della giraffa era utilizzata per spiegare la comparsa di un carattere fisico e ciò era interpretato in termini di trasmissione dei caratteri acquisiti o di selezione naturale. Un branco di giraffe mangia le foglie degli alberi della savana e quelle con un collo lungo hanno la possibilità di nutrirsi meglio delle altre. Dopo qualche generazione, il collo delle giraffe aumenta di dimensioni: perché?

Versione caratteri acquisiti: una giraffa protende sempre più il collo, con questo esercizio lo allunga, si nutre delle foglie più alte e trasmette questo lungo collo ai suoi cuccioli. Versione selezione naturale: la giraffa che ha il collo più lungo raggiunge le foglie più alte e, poiché sopravvive meglio, ha più cuccioli provvisti di colli più lunghi come quello della madre. Sappiamo oggi che soltanto la seconda versione è corretta.

Tempi difficili per i mignoli dei piedi?

L’evoluzione per selezione naturale necessita di tre elementi: che il carattere sia suscettibile di variare, che la sopravvivenza o la riproduzione dipenda da questo carattere e infine che il carattere sia trasmesso ai discendenti. Con questa griglia di lettura è facile sapere se uno scenario è possibile oppure no. Prendiamo l’esempio del dito mignolo del piede. È destinato a sparire?

Perché questo carattere evolva per selezione naturale è necessario innanzitutto che sia suscettibile di variare: che vi siano individui con questo dito e altri senza. Poi, che possedere o meno il mignolo del piede presenti o non presenti un vantaggio, e infine che la caratteristica di averlo o non averlo passi alla nostra discendenza.

Siamo ben lontani dal trovarci di fronte a queste tre condizioni congiunte. Nondimeno è vero che, se un organo diventa inutile, eventuali mutazioni che generino la sua perdita non sarebbero eliminate dalla selezione naturale e potrebbero accumularsi nel corso delle generazioni portando, in un lasso di tempo lunghissimo, alla perdita dell’organo in questione. Questo fenomeno spiega ad esempio perché il gruppo delle grandi scimmie al quale apparteniamo non possieda più la coda. L’abbiamo persa nel giro di diversi milioni di anni… quando è diventata inutile!

Il punto di vista dell’epigenetica

In seguito ai progressi dell’epigenetica, è stata rivista in parte l’idea di una trasmissione dei caratteri acquisiti. L’epigenetica raggruppa l’insieme dei meccanismi che regolano l’espressione dei geni in funzione dell’ambiente. Orbene, alcune di queste variazioni dell’espressione passano dalla madre al figlio. Il fenomeno è stato dimostrato in donne che hanno sofferto la fame. È stato osservato che, in utero, i bambini di queste madri sviluppano contrassegni epigenetici utili in seguito per accumulare al massimo le poche risorse disponibili – per «fare grasso». Se, successivamente, questi bambini crescono in un ambiente prodigo, tenderanno ad accumulare esageratamente le calorie e presenteranno un rischio più elevato di obesità.

Così, l’ambiente – in questo caso l’indigenza – in cui è vissuta la madre comporterebbe una maggiore suscettibilità del suo bambino a contrarre malattie metaboliche. La questione che si pone è di sapere se un simile processo può essere trasmesso alle generazioni successive. Certo, la maggioranza dei contrassegni epigenetici è azzerata durante la meiosi, che ha luogo quando i gameti si riproducono, ma alcuni passerebbero da una generazione a quella successiva. È un campo di ricerca in pieno sviluppo. Trasmissioni genetiche sono state dimostrate su due o tre generazioni di topi. Sull’Uomo, numerose équipe stanno lavorando sulla questione. Resta il fatto che, fino a prova contraria, simili trasmissioni sono estremamente marginali: in altre parole, l’epigenetica, benché sia importante per l’adattamento di un individuo all’ambiente circostante, non rimette in discussione il fatto che l’adattamento si effettua per selezione naturale.

Sopravvivere e trasmettere

L’evoluzione per selezione naturale è ancora possibile nella nostra specie? Apparentemente noi ci siamo emancipati. Abbiamo eliminato tutti i nostri predatori, e il pericolo di morte che incombeva di più sulle donne, la morte per parto, è stato soppresso o quasi, almeno nei paesi sviluppati. Peraltro, quanto meno nelle nostre società, la mortalità infantile ha raggiunto livelli estremamente bassi – rasentando lo zero.

Ricordiamo che nel XVII secolo, la norma era di avere dai 5 ai 7 bambini, la metà dei quali in seguito non raggiungeva l’età di 15 anni (così, sono morti alla nascita o in tenera età la metà dei figli di Johann Sebastian Bach, e una buona parte dei suoi fratelli e sorelle aveva subito la stessa sorte). Il 2% delle madri aveva la probabilità di morire di parto a ogni gravidanza. Nella sua vita, una donna aveva il 30% di possibilità di morire per problemi perinatali! È perciò assolutamente legittimo affermare che noi siamo usciti dalla selezione naturale (almeno in Europa, per essere esatti)… quanto meno per la mortalità.

Giacché la selezione naturale non si limita alla sopravvivenza: come abbiamo precisato in queste pagine, bisogna anche trasmettere il proprio patrimonio genetico, trovare un partner, e quindi avere discendenti. Ora, su quest’ultimo aspetto esiste ancora un margine. Uno studio dell’Insee, che ha seguito la schiera di uomini e donne nati tra il 1961 e il 1965 in Francia, ha mostrato che il 20,6% degli uomini e il 13,5% delle donne non avevano avuto nessun figlio.

Se un fattore genetico fosse in parte legato a questa assenza di discendenti, potrebbe manifestarsi la selezione naturale. È questo il caso, ad esempio, di variazioni genetiche nel cromosoma Y. In Danimarca, circa il 30% dei giovani uomini in età riproduttiva è sub-fertile. Un’analisi dettagliata del loro cromosoma Y ha messo in evidenza che alcuni insiemi del cromosoma Y sono sovrarappresentati fra il gruppo degli uomini sub-fertili. Così, sempre che perdurino le stesse condizioni ambientali, questi aplogruppi spariranno in poche generazioni. Il calo di fertilità sembra legato a fattori ambientali di tipo inquinante, che danneggerebbero alcuni cromosomi Y. La medicina potrà forse in parte compensare questa sub-fertilità, attenuando questa selezione, ma sembra difficile correggerla al 100%.

Questo tipo di esempio di selezione naturale (perché si tratta proprio di questo) resta raro. La selezione è un processo lento, ed è difficile vederla «in azione», eccetto quando l’effetto è diretto e massivo sulla riproduzione, come in questo caso. Ma basta che noi siamo diversamente resistenti a fattori ambientali, come ai perturbatori e ad altri inquinanti, che questa resistenza sia trasmessa da una generazione a quella successiva e che le condizioni ambientali si mantengano perché agisca la selezione naturale.

La statura conta

Oltre alla fertilità, la selezione sessuale – la scelta del partner – è un’altra componente della selezione naturale. Con questo si intende il meccanismo che conferisce agli individui portatori di alcuni caratteri, un potere di attrazione superiore per la riproduzione. Abbiamo visto che quest’ultima è stata forse operativa nel corso dell’evoluzione a proposito di certi caratteri come la barba, gli occhi a mandorla, il colore azzurro delle pupille, caratteri che non si vede quale vantaggio avrebbero potuto offrire per la sopravvivenza.

È difficile decifrare la selezione sessuale. Alcuni esempi, tuttavia, sono stati analizzati bene, come è il caso della statura. Gli studi mostrano una preferenza delle donne per gli uomini di statura alta. Questi ultimi hanno in media più figli, perché hanno una maggiore probabilità di trovare una partner. Se questo carattere fosse trasmesso ai discendenti, entrerebbe in funzione la selezione naturale, nella sua variante detta della selezione sessuale. Ma ricordiamo che è un processo lento e bisogna che la stessa preferenza duri per un gran numero di generazioni.

Questo meccanismo permette di immaginare futuri décapants. Supponiamo di sviluppare una preferenza per orecchie puntute. Se la forma delle orecchie venisse trasmessa da una generazione alla successiva, in più generazioni potremmo assomigliare al personaggio di Spock in Star Trek…

Addosso ai patogeni!

Nella selezione sessuale figurano anche fenomeni di scelta non aleatoria del partner, riassunti dai detti popolari: «chi si assomiglia si piglia» o al contrario «gli opposti si attraggono». L’esempio più documentato è quello legato al sistema HLA (Human Leukocyte Antigen, abbreviazione inglese per «antigene umano del leucocita).

Il sistema HLA ha un ruolo nell’immunità: più è in possesso di un alto livello di diversità genetica, migliore sarà la nostra protezione di fronte ai patogeni. Questa forte diversità genetica del sistema HLA proviene da un surplus di eterozigosi nella parte corrispondente del genoma: il DNA ricevuto dal padre differisce da quello ricevuto dalla madre. Raffrontando i sistemi HLA in seno alle coppie, gli scienziati hanno fatto una stupefacente scoperta: in alcune popolazioni, i coniugi hanno tendenza a possedere sistemi HLA distinti. Come se scegliessimo l’eletto(a) del nostro cuore in funzione della sua capacità di venire a rafforzare le nostre difese immunitarie!

I figli delle coppie studiate possiedono infatti una maggiore diversità nel loro sistema HLA e resisterebbero così a una più ampia gamma di malattie. Come è possibile questo appaiamento tra individui portatori di sistemi HLA differenti? Pur non potendo vedere il sistema HLA di un potenziale partner, sarebbe tuttavia possibile percepirlo?

La risposta è venuta da un esperimento in cui abbiamo chiesto ad alcuni giovani di portare la stessa T-shirt per parecchi giorni. Un panel di ragazze ha poi annusato questi indumenti, indicando quelli di cui preferiva l’odore. I risultati hanno mostrato che le donne scelgono in media le T-shirt dei giovani il cui sistema HLA è più dissimile dal loro. Un’ipotesi è che il sistema HLA sarebbe legato ai ferormoni, la categoria di ormoni che fanno parte dell’attrazione sessuale negli animali.

Questi esempi dimostrano che noi non siamo usciti dai processi dell’evoluzione per selezione naturale. Nondimeno, è difficile, se non impossibile, immaginare in quali direzioni andrà la selezione naturale, quali caratteri sono e saranno selezionati. L’Uomo modifica fortemente e rapidamente l’ambiente che gli sta attorno, mentre la selezione naturale è un fenomeno lento. Inoltre, il tempo occorrente perché una modificazione si diffonda in tutta la specie – creando un cambiamento visibile – è tanto più rilevante quanto più grande è la popolazione. Tuttavia, se inviassimo su un altro pianeta un piccolo gruppo di umani, l’evoluzione subirebbe un’accelerazione. Per selezione naturale o in conseguenza del caso, questi umani formerebbero certo un gruppo di individui differenti rispetto a quelli rimasti sulla Terra nel giro di appena qualche generazione. Ancora una volta, difficile prevedere quale aspetto avrebbero…

Futuri giganti?

Una volta posti questi processi di selezione naturale, quali previsioni possiamo avanzare per gli umani rimasti sulla Terra? La statura è un eccellente esempio in cui il nostro aspetto si è sensibilmente modificato in questi ultimi decenni: in media, la statura delle popolazioni è aumentata da 10 a 20 cm in 100 anni. Tale evoluzione continuerà? Diventeremo dei giganti nelle generazioni future?

Prima di tutto, srotoliamo all’inverso il filo della nostra evoluzione. Da 3 a 4 milioni di anni fa le stirpi discendenti dai nostri antenati erano di bassa statura – meno di un metro e 20 sulla base dei rari fossili sulla base dei quali si è potuto fare una stima. Poi la statura è aumentata nel corso di milioni di anni. Oggi, in Europa, gli uomini misurano in media 1 metro e 78 cm e le donne 1 metro e 68 cm. Ma questa evoluzione non è lineare. Noi riusciamo solo a «recuperare» la statura che i nostri antenati avevano nel Paleolitico: quest’ultima, ad esempio, era di 176,3 cm in Moravia e di 182,7 cm nel Mediterraneo, per gli uomini che vivevano più di 20.000 anni fa in Europa. La statura è diminuita poi nel Neolitico, e il minimo conosciuto è quello degli uomini del bacino dei Carpazi (cultura Lengyel), che misuravano solo 162 cm nel V millennio a.C.

Fra le popolazioni i cui dati sono registrati da più di un secolo, gli iraniani detengono il record di aumento della statura: sono cresciuti da 157 a 173 cm. Tra le donne, la palma va alle coreane, passate da 142 a 162 cm. Come spiegare questi cambiamenti? Non è la selezione naturale ad aver agito a questo ritmo, ma un migliore stato di salute generale delle popolazioni. Oggi mangiamo a sazietà (nei paesi ricchi), e le malattie infantili sono diminuite significativamente. Del resto, simmetricamente, la diminuzione di statura in alcune popolazioni del Neolitico si spiegherebbe con una prevalenza accresciuta delle malattie dovute alla maggiore densità rispetto a quella presente tra i cacciatori-raccoglitori del Paleolitico.

Nonostante l’impatto dei fattori ambientali, la statura è una caratteristica su cui la genetica incide molto in termini di variabilità: l’ereditarietà genetica della statura è di circa l’80%! Le ricerche attuali sulla codificazione genetica della statura hanno identificato più di 3000 variazioni implicate nel genoma (SNP), ma ognuna con effetti debolissimi. Del resto, tutti questi aggiustamenti sommati spiegano solo una parte della variazione della statura, circa il 20%: esistono altri fattori genetici importanti ancora sconosciuti. Tocchiamo con mano i limiti dei metodi sperimentali. Perché, più un effetto è moderato, maggiore è il numero degli individui che dobbiamo prendere in considerazione. Le 3000 ultime varianti identificate hanno richiesto l’analisi del genoma di 700.000 individui, e lo studio precedente, che richiedeva «solo» 250.000 individui, non ha portato alla luce che 700 SNP.

I cambiamenti di statura di questo ultimo secolo, per quanto siano all’80% genetici, sono spiegabili con mutazioni di tipo ambientale. Questo esempio mostra che non è la parte genetica di un carattere a prevedere se esso può cambiare o no a seconda dell’ambiente. Un carattere può avere una parte di genetica importante, ma può cambiare – e rapidamente – in risposta all’ambiente. Il «determinismo genetico» di un carattere non dice nulla sul suo potenziale di modificazione in risposta alle modificazioni delle condizioni esterne.

Il modo migliore di crescere

Come continuerà a evolvere la statura? Esiste una statura massima impossibile da superare? L’aumento di statura sta rallentando ai giorni nostri. In Austria, in Francia, in Svizzera, nel Regno Unito è attualmente molto basso – contro 1 cm per decennio nell’ultimo secolo, ossia 10 cm in un secolo. E, in alcuni paesi, ha raggiunto il massimo della curva ascendente.

È il caso della Norvegia, della Danimarca, della Slovacchia, dei Paesi Bassi e della Germania. In Norvegia, a partire dagli anni Ottanta, la statura dei giovani stagna tra i 179,4 e i 179,9 cm. In Germania, dal 1990, la statura non è aumentata e ha raggiunto il limite massimo in media di 180 cm. Nei Paesi Bassi, la statura dei giovani di 21 anni è rimasta costante a 184 cm e in Slovacchia si è attestata a 179 cm. In alcuni paesi europei, come in Svezia, essa è aumentata solo di 0,7 cm in 10 anni.

Ma gli studi mostrano che la statura degli svedesi è aumentata di 2 cm… se si includono nelle statistiche gli immigrati. Questi ultimi incidono per il 13% e hanno una statura media di 177,7 cm. Disponiamo di pochi dati confrontabili per valutare il legame tra immigrazione e statura. In altre parole, non è da escludere che una parte del rallentamento della crescita della statura delle popolazioni europee si spieghi, almeno in certi paesi, con una parte più rilevante di immigrati di statura inferiore. Gli svedesi erano tra i più alti del mondo, gli immigrati sono generalmente di statura inferiore, qualunque sia la loro origine geografica. Non è questo il caso di altri paesi, come l’Inghilterra, dove gli immigrati venuti dai paesi baltici sono in media di statura più alta.

Detto questo, anche tenendo conto del contributo delle popolazioni immigrate, si ha chiaramente l’impressione che i miglioramenti dell’ambiente in Europa, in questo ultimo secolo, ci abbiano fatto raggiungere il nostro maximum di statura, l’altezza più elevata autorizzata dalla genetica. Per convincersi che tale maximum esiste, basta guardare le popolazioni naturalmente basse. La scarsa statura dei Pigmei è scritta nel loro patrimonio genetico. È verosimile che, in un ambiente migliorato qualitativamente, i Pigmei diverrebbero più alti, ma non raggiungerebbero certamente i 180 cm.

Non abbiamo dati sull’aumento della statura dei Pigmei in questi ultimi decenni, ma possiamo riferirci ad altre popolazioni di bassa statura. Ad esempio, le donne guatemalteche misuravano in media tra i 140 cm nel 1994 e i 149 cm nel 2014, un aumento certo importante, ma lontano dalla media europea di 168 cm. Allo stesso modo, in Europa, le popolazioni del nord sono più alte di quelle del sud, mentre le condizioni di salute e di igiene sono alla pari. Un’altra prova che esisterebbe un maximum determinato geneticamente.

Nostradamus

Tale analisi è certo giusta, ma esistono altri fattori che contribuiscono ad aumentare o diminuire la statura. Uno di questi è un po’ tecnico: alcuni studi genetici tendono a mostrare che in Europa l’eterozigosi, cioè la variabilità genetica che distingue in un individuo il DNA ricevuto dal padre da quello ricevuto dalla madre, è correlata esclusivamente alla statura. Mi spiego meglio: gli individui più eterozigoti, ossia coloro che hanno genitori più diversi geneticamente, sono in media più alti. Se questo risultato fosse confermato, ciò significherebbe che le mescolanze genetiche in seguito all’immigrazione di popolazioni distanti, e perciò più diverse geneticamente, aumenteranno l’eterozigosi e de facto la statura.

Non si deve forse trascurare un altro aspetto genetico: l’epigenetica, nuovamente. In base a questo processo, l’ambiente nel quale vive una madre potrebbe colpire i figli, ma senza modificare la sequenza del DNA. Come abbiamo spiegato, un meccanismo già dimostrato è l’esposizione in utero a un ambiente che potrebbe influire sull’espressione di certi geni. Orbene, è possibile che questa influenza agisca per diverse generazioni… Poiché i neonati di oggi sono i discendenti di individui che, per due generazioni, non hanno subito limiti relativi all’ambiente, potrebbe anche nei nostri geni esistere una «riserva» di crescita di statura?

Diventeremo allora sempre più alti? Abbiamo qui presentato i processi che sono in gioco per l’evoluzione della statura. Alcuni hanno un impatto a breve termine, altri a lungo termine. Bravo chi è in grado di predire il futuro.

Tutti Matusalemme?

In una città della Sardegna, Alghero, ogni piazzetta espone sui muri magnifiche foto dei centenari della città. La Sardegna è uno dei luoghi al mondo in cui si trova il maggior numero di persone che hanno superato l’età canonica dei 100 anni. Le migliori condizioni di vita di questi ultimi due secoli hanno comportato un aumento della statura delle popolazioni e anche una crescita della speranza di vita. Attualmente, in numerosi paesi, la speranza di vita supera gli 80 anni, soprattutto fra le donne. L’umanità nel suo insieme potrebbe sperare un giorno di vivere tanto a lungo quanto i sardi, se non di più? Potremo diventare altrettanti Matusalemme?

Ma, di fatto, quali sono le cause precise alla base dell’aumento della longevità? Lo si dimentica spesso, ma la speranza di vita media su scala globale, all’inizio del XIX secolo, non superava i 40 anni. Non si concluda tuttavia che la maggior parte degli individui moriva a 35 anni! In realtà, la mortalità infantile spiega soprattutto la prematurità di questi decessi: se, in una data popolazione, la metà degli individui vive fino a 70 anni e l’altra metà muore alla nascita, la speranza di vita è di 35 anni.

Così, il grande balzo della speranza di vita, passata da circa 40 anni a 70 anni in un secolo, tra il 1850 e il 1950, trova la sua origine nella diminuzione drastica della mortalità infantile. Il secondo acquisto di speranza di vita, che ci ha fatto guadagnare una decina d’anni (siamo passati da 70 a 80 anni) rispetto agli anni Cinquanta, dipende dalla diminuzione della mortalità degli adulti legata alle malattie cardiovascolari.

L’aumento generalizzato della speranza di vita deve tuttavia essere relativizzato. Da 20 anni essa progredisce nella maggior parte dei paesi – ha guadagnato 20 anni in Iran –, ma è regredita in altri, in particolare in Africa in seguito all’epidemia di AIDS. Più un eccesso di mortalità colpisce una classe di età giovane, più è marcato l’effetto sul calcolo della speranza di vita. Uno che muore a 30 anni fa «perdere» 40 anni di speranza di vita rispetto a quelli che sopravvivono fino a 70 anni, mentre un individuo che muore a 65 anni ne fa «perdere» solo 5.

Prendiamo la speranza di vita in Russia: era diminuita in seguito al crollo dell’Impero sovietico, in cui il consumo eccessivo di vodka aveva considerevolmente aumentato la mortalità fra gli adulti tra i 40 e i 55 anni. Aumentando il prezzo dell’alcool, lo Stato russo ha rovesciato la tendenza. Anche in numerosi paesi industrializzati la speranza di vita ha raggiunto il limite massimo. Per due anni di seguito, è inoltre diminuita negli Stati Uniti, colpita da una obesità crescente e da una recrudescenza delle overdosi da oppioidi.

L’età della società

C’è un limite alla crescita della speranza di vita? La domanda suscita un ampio dibattito fra i demografi. Per alcuni, il progresso è giunto al suo termine, mentre per altri la diminuzione della mortalità dovuta ad alcune malattie, in particolare al cancro, allungherà la speranza di vita.

Una diminuzione della mortalità tra gli anziani potrebbe certo far aumentare la speranza di vita, ma poiché il beneficio riguarderebbe per lo più persone avanti negli anni, il profitto matematico sarebbe ridotto. Alcuni fra noi vivranno forse di più, ma, in quanto società, guadagneremo poco dal punto di vista collettivo. Senza contare che questa mortalità attenuata sarà ridimensionata dall’aumento in percentuale di donne colpite da un cancro dovuto all’attuale crescita del numero delle fumatrici.

Esistono altre piste per aumentare la speranza di vita? Certo, se si pensa che in Francia lo scarto di speranza di vita tra le categorie socioprofessionali più elevate e quelle più basse è di 13 anni! Esiste qui una potenzialità di progresso.

Alcuni studi longitudinali che hanno seguito individui nel corso della loro vita permettono di capire meglio i fattori implicati nella longevità. I risultati provenienti da un’analisi combinata di 148 studi sono sorprendenti. Il grado di integrazione di un individuo in reti di socialità ha un impatto sulla sopravvivenza equivalente ai fattori di salute ben noti, come l’alcool, il tabacco o l’uso di droghe! Decisamente siamo proprio un animale sociale. Una migliore integrazione sociale delle persone anziane sarebbe così una pista da seguire per aumentare la speranza di vita.

Un gene della vita eterna?

E individualmente vivremo di più? Esiste un gene della longevità che potrebbe venirci in soccorso, se non addirittura renderci eterni, se mai riuscissimo a controllarlo? Il numero delle donne centenarie in Francia è passato da quasi zero negli anni Ottanta a 18.000 nel 2015. In Giappone, si calcolano quasi 50.000 centenari. Alcune regioni del mondo sono note per un numero notevole di centenari, come la Sardegna, il Giappone, un’isola greca o anche una regione del Costa Rica. Gli scienziati hanno naturalmente cercato se esistesse un profilo genetico particolare in alcuni centenari. Ahimè, niente! Mi dispiace deludervi: non c’è alcun gene particolare che faccia di noi dei centenari, per non dire degli immortali. Certo, ci sono geni le cui variazioni si ripercuotono sull’età massima, ma i loro effetti sono secondari.

Il record mondiale della longevità continua a essere detenuto dalla francese Jeanne Calment, morta a 122 anni. Un giorno sarà battuto? È talmente eccezionale che alcuni studiosi sospettarono che la vegliarda avesse usurpato l’identità della figlia… Un’ipotesi audace che non regge di fronte all’evidenza degli archivi dell’epoca.

Rassegnati al fatto di non poter diventare immortali, possiamo solo sperare di vivere in buona salute il più a lungo possibile. I demografi hanno recentemente elaborato il concetto di «speranza di vita in buona salute». I dati attuali mostrano che, nei paesi sviluppati, circa l’80% della nostra vita si svolgerebbe in buone condizioni fisiche. Così, in Francia, su una speranza di vita di 85 anni nelle donne, 64 anni trascorrerebbero in buona salute; per gli uomini, che godono di una speranza di vita di 80 anni, questa durata sarebbe di 63 anni.

Ma sono statistiche estremamente fragili! Questo periodo dovrebbe essere conteggiato solo in base alla salute o anche alla capacità di essere autonomi? Come valutare il dolore? Se la «buona salute» è auto-dichiarata, come raffrontare i paesi tra loro? Il dato preso in considerazione per fare un raffronto tra i paesi è la presenza o meno di una limitazione delle attività abituali nel giro di sei mesi. La Francia non è un buon esempio, se la paragoniamo alla Svezia dove, a fronte di una una stessa speranza di vita alla nascita, gli svedesi e le svedesi vivono 10 anni di più «in buona salute». Anche qui c’è spazio per un progresso.

Questi esempi, la statura e la speranza di vita, mostrano che è davvero difficile profetizzare in quale senso evolveremo. E mostrano uno straordinario aumento della qualità e del livello di vita negli ultimi decenni, se non degli ultimi due secoli in Europa.





Conclusione

Quale avvenire demografico?

Nel bene e nel male la nostra specie umana si è impossessata della Terra. Quando la grande avventura è iniziata, 7 milioni di anni fa, nella savana africana noi eravamo solo poche centinaia o poche migliaia, forse meno. Eravamo 100 milioni 2000 anni fa. Oggi, quando la nostra specie ha colonizzato quasi tutti gli ecosistemi del pianeta, siamo più di 7 miliardi. Dove ci condurrà questa esplosione demografica? Stiamo vivendo una nuova fondamentale transizione?

Una storia di accumulazione

I paesi hanno conosciuto l’esplosione della popolazione nel corso della loro transizione demografica. Essa consiste nel passare da circa 6 figli per ciascuna donna con un tasso di mortalità infantile elevato, a solo 2 con bassa mortalità. Il passaggio da un regime di alta a uno di bassa mortalità è accompagnato anche da una riduzione drastica del numero di figli. Questo ribaltamento, il cui motore è costituito dal miglioramento delle condizioni di salute, si verifica generalmente in due tappe. Dapprima la mortalità infantile si abbassa, grazie a migliori condizioni sanitarie, poi il numero di nascite declina.

Il tempo che separa queste due tappe è cruciale per l’incremento della popolazione. Più esso dura, più la popolazione ha una crescita forte. Eravamo 1 miliardo nel 1800, 2,5 miliardi nel 1950, 3,7 miliardi nel 1970 e più di 7 miliardi oggi. Così, a seconda della vostra età, quando stavate nascendo, gli umani sulla terra erano due, se non tre volte di meno. Quasi tutte le popolazioni umane hanno effettuato o stanno per effettuare la loro transizione demografica. Ma il ritmo varia a seconda dei paesi.

Ad esempio, se si prende in considerazione quello che corrisponde all’attuale Regno Unito, nel 1750, prima della transizione demografica, il territorio contava 7,5 milioni di abitanti. A Londra, la percentuale dei bambini che muoiono prima dei 5 anni passa dal 75% nel 1740 al 30% nel 1820. Questa diminuzione della mortalità infantile comporta un fortissimo aumento della popolazione, che si è quadruplicata in 120 anni, passando da circa 11 milioni nel 1880 a 44 milioni nel 1920! Nello stesso periodo, la popolazione in Francia non si è neppure raddoppiata: da circa 25 milioni di abitanti nel 1750 è passata a 32 milioni nel 1920. La ragione? La diminuzione della fecondità seguiva a ruota quella della mortalità.

Questa differenza tra il Regno Unito e la Francia la troviamo moltiplicata a livello mondiale. In Europa, la transizione demografica ha richiesto 150 anni, mentre alcuni paesi l’hanno realizzata soltanto tra i 15 e i 20 anni nel XX secolo, come in Iran, dove la fecondità passa da 7,2 figli per donna nel 1976 a 3,7 nel 1991-1996. L’America Latina ha effettuato la svolta demografica prima del previsto, al contrario di alcuni paesi africani che tardano ad avviarsi per questa strada – del resto, questo continente mostra una fortissima eterogeneità a seconda dei paesi.

La transizione demografica non porta necessariamente a un equilibrio stabile. Alcune popolazioni sono oltre la transizione e si situano al di qua della soglia di rinnovamento di due figli per donna, come in Europa o in Giappone. Così, più della metà degli umani vive in paesi dove le donne hanno meno di due figli. D’altronde, alcuni di questi paesi mostrano una fecondità molto debole, quasi un solo figlio per donna (il Giappone, la Polonia, la Germania, la Corea). Viviamo in realtà in situazioni demografiche molto contrastanti da un luogo all’altro. Alcuni paesi presentano una piramide delle età con pochi figli e numerosi anziani, mentre in altre si verifica il contrario.

Una nuova transizione demografica?

Possiamo prevedere il futuro demografico della nostra specie? La popolazione mondiale cesserà di aumentare? Precisiamo innanzitutto che la componente «aumento della speranza di vita» nella crescita demografica non deve essere trascurata. Ad esempio, dalla Seconda guerra mondiale in poi la popolazione francese è aumentata di 20 milioni di abitanti, un terzo dei quali in seguito all’aumento della speranza di vita. Fatta questa premessa, possiamo effettivamente prevedere in parte la demografia futura, poiché gli individui che avranno figli in 20-30 anni sono nella maggior parte già nati. Supponendo che tutti i paesi passino per lo stesso scenario di transizione demografica, un grande numero di demografi sono d’accordo su una decrescita della popolazione umana, dopo un picco demografico.

Quando attendersi questo picco? Data e intensità variano a seconda delle proiezioni: alcuni l’annunciano per il 2050, altri per il 2100. Saremo allora tra i 9 miliardi e gli 11 miliardi di umani. L’intensità di questa crescita dipende da un abbassamento della mortalità infantile, della fertilità, ma anche da un innalzamento della speranza di vita: ogni umano soggiorna un tempo più lungo sulla Terra. In tutti i casi, il continente che avrà la più forte crescita demografica è l’Africa. La Cina sarà superata dall’India. La domanda in sospeso è: tutti i paesi seguiranno questa transizione?

Altra domanda: il nostro rapporto con la natura avrà un’influenza su queste cifre? Come abbiamo visto, la crescita demografica, alcune decine di migliaia di anni fa, era legata alla transizione neolitica, un cambiamento radicale nel nostro rapporto con la natura. La transizione demografica del XIX secolo nei paesi europei è stata guidata dalla Rivoluzione industriale, che ha sfruttato al massimo le nostre risorse. Speriamo che la transizione demografica attuale si accompagni a una nuova transizione, quella ecologica.

Affinché l’epopea continui

È infatti urgente trovare nuovi modi di vita. Il dogma del «sempre di più» deve essere rivisto, perché porta a un vicolo cieco. Ricordiamo che una persona vivente in Europa, in Russia o negli Stati Uniti contribuisce alla produzione di CO2 quanto diverse centinaia di abitanti di alcuni paesi poveri dell’Africa e dell’Asia. Come eviteremo l’esaurimento delle risorse e soprattutto della biodiversità? Questa è la sfida che oggi ci attende.

Secondo gli agronomi, un’agricoltura ragionevole e sostenibile è possibile e permetterà il nutrimento per tutti. Una delle poste in gioco più importanti è infatti l’uguaglianza degli accessi al cibo: l’ultimo rapporto del GIEC stima che circa 820 milioni di persone soffrono la fame. Triste constatazione, quando sappiamo che il 30% del cibo viene gettato e che 2 miliardi di adulti sono obesi o in sovrappeso…

La crescita demografica, combinata con questi processi sull’ambiente (a loro volta resi più acuti dal cambiamento climatico), probabilmente produrrà un maggior numero di migranti. Quale posto concederemo a questi rifugiati? Ogni paese dovrà rispondere a tale domanda, ma la scelta deve tener conto di due fatti tratti dal grande libro della storia della nostra specie.

In primo luogo, noi siamo una specie migrante – questa caratteristica è letteralmente iscritta nei nostri geni. Il nostro DNA narra che, fra i nostri antenati, alcuni hanno migrato a breve distanza, altri hanno attraversato continenti. Tutti noi abbiamo antenati migranti. E se guardiamo al futuro, tutti i genitori attuali avranno discendenti migranti! Altra lezione da trarre: le società più egualitarie sono anche quelle dove gli umani godono di migliore salute. La statura, uno dei migliori indicatori di salute di una popolazione, è correlata all’indice economico di uguaglianza! Per queste due ragioni, dovremmo pensare al nostro futuro fondandolo sulla cooperazione e sull’equità, pur tenendo conto della straordinaria diversità delle forme della società.

Ci auguriamo che questa favolosa epopea della nostra specie prosegua. Nel corso del tempo essa si è adattata grazie a modificazioni biologiche o attraverso lo sviluppo culturale. Ha migrato e si è diffusa su tutto il pianeta, dimostrando così la propria straordinaria curiosità e il proprio ingegno, ma anche un’incredibile capacità di cooperare, di vivere assieme. Possiamo solo sperare che essa sappia anche far uso di queste qualità per rispondere alla nuova sfida che si trova di fronte: vivere numerosi e insieme, in un pianeta che abbiamo ormai il dovere assoluto di proteggere.
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