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El estudio de ADN humano de época
almohade y actual revela la influencia

migratoria norteafricana en
Priego de Córdoba
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CEES Universidad de Oslo

RESUMEN
Hemos estudiado secuencias de ADN mitocondrial así como polimorfismos de restricción de una muestra de 71 individuos de tres áreas de
necrópolis musulmana de los siglos XII-XIII descubiertas en Priego de Córdoba y de 108 voluntarios de la población actual de la misma zona
geográfica. El estudio ha revelado una mayor similitud de la población medieval con las poblaciones actuales del Noroeste de Africa así como
una mayor proporción de linajes de origen subsahariano en el medievo que en la actualidad. El aumento de movimientos migratorios en
épocas más recientes sería el principal responsable de que la población prieguense actual sea más similar al resto del Sur de la Península
Ibérica que a la población medieval de la misma área.

PALABRAS CLAVE: ADN antiguo, ADN mitocondrial, Al-Andalus, migraciones humanas norteafricanas.

ABSTRACT
We have analyzed mitochondrial DNA sequences and restriction fragment polymorphisms in a sample of 71 individuals from three Islamic
12th-13th century burial areas excavated in Priego de Cordoba, as well as in a sample of 108 living donors of the same geographical area. The
study shows a higher similarity between the medieval population and the present North West African populations and a higher proportion of
sub-Saharan African lineages in Medieval times than in present days. The increase of migratory movements in modern times could be the
main responsible for the higher similarity of the present population from Priego to the rest of the South Iberian Peninsula than to the medieval
Priego sample.

KEY WORDS: Ancient DNA, mitochondrial DNA, Al-Andalus, North African human migrations.

ADN DE POBLACIONES HUMANAS DEL
PASADO

Cuando a finales de los años 80 se extraía por primera vez ADN
humano procedente de tejido óseo (Hagelberg et al., 1989), se abría
un nuevo campo de estudio acerca de la variabilidad biológica de
las poblaciones humanas del pasado. Hasta entonces ese estudio
se circunscribía a trabajos relativos a características morfológicas
sobre los restos de dichas poblaciones, o al análisis de los rasgos
morfológicos, fisiológicos o moleculares de poblaciones actuales,
a partir de los cuales era posible hacer sólo inferencias sobre la
diversidad genética de sus ancestros. Sin embargo, el análisis del
ADN antiguo comenzó a suministrar de manera directa información
acerca de la diversidad genética humana en el pasado, aportando,

además de nuevos métodos para la determinación sexual y la
identificación individual, datos fundamentales e “inmediatos” acerca
del parentesco de los individuos, de la distancia génica entre
poblaciones, de marcadores genéticos de patologías, de la
procedencia de pueblos migrantes y su contribución al acervo
genético local, de la historia evolutiva de las poblaciones o de la de
sus agentes patógenos.

Actualmente se dispone de metodologías de trabajo sobre
material óseo o dentario eficaces, tanto para la eliminación de la
contaminación superficial como para la extracción del ADN
(Hagelberg y Clegg, 1991; Höss y Pääbo, 1993; Cano y Poinar,
1993; Yang et al., 1998; Yang et al., 1997; Krings et al., 1997).
Igualmente el método de amplificación mediante PCR, analizando
fragmentos de ADN de menos de 200 pares de bases, realizando
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varios ciclos e incluso utilizando una etapa previa de calentamiento
o empleando enzimas reparadoras, ha permitido salvar las
dificultades del estudio de las muestras de ADN antiguo,
generalmente pobres y a veces dañadas (Chou et al., 1992; Rogan y
Salvo, 1990). Se dispone también de recomendaciones precisas de
distintos grupos de trabajo tanto en el ámbito de las Ciencias
Forenses como de la Antropología Biológica, para el control de las
contaminaciones, las cuales constituyen el problema esencial de la
experimentación con ADN humano antiguo (Handt et al., 1994, 1996;
Richards et al., 1995; Stoneking, 1995). Así, los equipos y reactivos
empleados deben ser exclusivos para el estudio de ADN antiguo, el
laboratorio debe encontrarse separado del laboratorio principal
donde se analicen y almacenen productos post-PCR y ADN
modernos, en cada extracción y en cada PCR se debe incluir un
blanco sin ADN para verificar la no contaminación de los reactivos,
todos los estudios deben confirmarse mediante múltiples
extracciones y análisis independientes, etc.

La mayoría de las investigaciones con ADN antiguo llevadas a
cabo hasta la fecha se han centrado en el estudio del
ADN mitocondrial (ADNmt), especialmente en la denominada región
control (Hagelberg y Clegg, 1993; Hagelberg et al., 1994; Oota et
al., 1995; Oota et al., 1999; Lalueza et al., 1997). A diferencia del
ADN nuclear, éste es circular, con unos 16500 pares de bases, de
herencia materna, no recombina, tiene una tasa de mutación superior
y se encuentra presente en cada célula en aproximadamente 1000
copias, lo cual incrementa considerablemente con respecto al ADN
nuclear su probabilidad de conservación a través del tiempo.

EL ESTUDIO DE ADN MITOCONDRIAL
DE PRIEGO

Nuestro trabajo pretende analizar algunos de los cambios evo-
lutivos ocurridos en la población de Priego desde el medievo, pero
también ser una contribución a la cuestión de los aportes
poblacionales en la constitución de la variabilidad genética penin-
sular.

Las distintas oleadas venidas desde el norte de África a partir
del siglo VIII constituyen sin duda un acontecimiento mayor en el
establecimiento de esta variabilidad. Una de las más tardías en Al-
Andalus tuvo lugar con la implantación en el S.XII del Imperio
Almohade. Este episodio, bien definido y ampliamente recogido por
la literatura histórica, refiriéndose a la presencia de miembros de
este grupo étnico en el territorio peninsular, constituye en términos
biológicos un punto clave de interpretación.

Madinat Baguh, hoy Priego de Córdoba, fue una de las ciuda-
des que vivió su mayor momento de esplendor político, adminis-
trativo y económico en tiempos de los almohades (Carmona, 1997).
Las fuentes históricas documentan que la población de Priego era
entonces “étnicamente diversa” (Nieto, 1979) y que entre sus miem-
bros se encontraban elementos almohades procedentes del Norte
de África. La reconquista de la ciudad por Fernando III en 1225
supuso un cambio decisivo de la misma en múltiples aspectos,
entre ellos la esperable alteración en la composición de la pobla-
ción. Dos siglos debieron transcurrir tras la reconquista para que la
ciudad alcanzara aquellos límites de principios del siglo XIII. Por
ello, la posibilidad de estudiar una muestra representativa de su
población en la época del esplendor almohade y una muestra de la
población que actualmente vive en Priego resulta de máximo inte-
rés para la documentación y descripción de esta contribución a la
diversidad genética local.

MUESTRAS ESTUDIADAS Y TÉCNICAS DE
ANÁLISIS

Las excavaciones arqueológicas llevadas a cabo entre 1995 y
2000 en Priego de Córdoba (Carmona y Luna, 1996; Carmona et
al., 1998; Carmona, 1999) permitieron recuperar restos humanos
de tres zonas de necrópolis musulmana de época almohade: El Pa-
lenque, La Cava, y El Castillo. Su estado de conservación es muy
bueno y la documentación arqueológica excelente. Los registros
arqueológicos no dejan dudas acerca de la cultura y religión de
estos individuos, pero, por supuesto, no informan de la composi-
ción biológica de la población.

Con el fin de determinar la composición genética de la pobla-
ción medieval, evaluar el impacto de las migraciones norteafricanas
y los cambios evolutivos de la población hasta la actualidad, anali-
zamos restos óseos y dentarios de 71 individuos medievales. Tam-
bién se recogieron  108 muestras de saliva de individuos volunta-
rios no emparentados de la población actual de Priego y sus al-
deas, que dieron su consentimiento informado. El estudio consis-
tió en el análisis de las secuencias de ADNmt de la primera región
hipervariable (HVRI), en la región control, y polimorfismos de frag-
mentos de restricción (RFLP), de interés para descartar ambigüe-
dades a la hora de adscribir las secuencias obtenidas a los denomi-
nados haplogrupos (grupos de secuencias que derivan de una se-
cuencia ancestral común).
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Lám. 1: Detalle de dos enterramientos islámicos de épo-
ca almohade del yacimiento de El Palenque (Priego de
Córdoba).
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Los detalles relativos a la toma de muestras y metodología de
análisis (técnicas de extracción de ADN, amplificación y
secuenciación, análisis estadístico) se recogen en Casas et al,  (acep-
tado, en prensa). Igualmente se detallan en dicho trabajo todas las
precauciones y controles llevados a cabo con el fin de prevenir y,
en su caso, detectar, posibles contaminaciones de las muestras an-
tiguas con ADN exógeno.

El trabajo experimental con las muestras históricas se llevó a
cabo en los laboratorios del departamento de genética de la Univer-
sidad de La Laguna y del CEES de la Universidad de Oslo, utilizan-
do técnicas de extracción y amplificación distintas, que permitieron
contrastar la coherencia de los resultados al analizar 10 muestras
por duplicado. Los duplicados dieron resultados coincidentes y la
eficiencia total fue de un 86%. Las muestras modernas fueron pro-
cesadas en la universidad de La Laguna.

Las muestras medieval y actual de Priego fueron comparadas
entre sí, pero además utilizamos una amplia base de datos de HVRI
de ADNmt de poblaciones actuales agrupadas en dos: la denomi-
nada Noroeste de Africa, que reúne datos de Argelia, Marruecos,
Túnez, Sahara Occidental y Mauritania (Côrte-Real et al., 1996; Pinto
et al., 1996; Rando et al., 1998; Brakez et al., 2001;
Thomas et al., 2002; Plaza et al., 2003; Fadhlaoui-Zid et al., 2004)
y Sur de la Península Ibérica, que incluye datos del Sur de Portugal
y Andalucía (Côrte-Real et al., 1996; Pereira et al., 2000; Larruga et
al., 2001; González et al., 2003; Plaza et al.; 2003). Aquellas se-
cuencias tanto de la población medieval como de la actual de Priego
que no se han detectado hasta la fecha ni en el Noroeste de Africa ni
en el Sur de la Península Ibérica fueron objeto de búsqueda en otras
bases de datos de HVRI de ADNmt de poblaciones de amplias zo-
nas geográficas: Península Ibérica e Islas Canarias, Madeira y Azo-
res; Europa; Oriente Próximo; y Africa excepto el Noroeste. En Ca-
sas et al. (aceptado, en prensa) se detallan las poblaciones inclui-
das en ellas.

RESULTADOS
La diversidad de las secuencias detectada en ambas poblacio-

nes, actual y medieval, de Priego fue similar, lo que confirma que el
procedimiento de muestreo en la población medieval fue el ade-
cuado para evitar repeticiones.

  Entre los haplotipos (distintas secuencias de ADN) obtenidos
encontramos que 7 de la población medieval y 7 de la actual no
habían sido detectados nunca antes en ninguna población. Esto es
un hallazgo no sorprendente, dada la alta variabilidad que presenta
el fragmento estudiado HVRI en la población mundial. También en-
contramos que ambas poblaciones de Priego compartían 12
haplotipos, si bien no de manera exclusiva, puesto que todos ellos
han sido detectados en poblaciones actuales de alguna otra área
geográfica. Sin embargo, el hecho de que ambas poblaciones com-
partan algunos haplotipos que son poco frecuentes es un signo de
una relativa continuidad genética de la población de Priego desde
el medievo.

La mayoría de los linajes medievales (80%) y actuales (89%)
de Priego son de origen euroasiático, pero la contribución africana
resultó superior en la muestra histórica que en la actual. Además,
cuando los haplotipos se reúnen en grupos con un origen común
(haplogrupos) y se comparan sus frecuencias, destaca el hecho de
que la más similar a la población Norteafricana es la de Priego me-
dieval. El porcentaje de haplogrupos de origen africano era supe-
rior en Priego medieval que en la población actual de todo el Sur de
la Península Ibérica y la de los linajes de origen africano
subsahariano en Priego era significativamente superior en el me-

dievo que en la actualidad, lo que resulta coherente con los datos
históricos acerca de la repoblación castellana de la región tras la
reconquista cristiana.

PRESENCIA NORTEAFRICANA

Es un dato contrastado que entre las poblaciones europeas ac-
tuales, Iberia es la genéticamente más parecida a la población del
Norte de Africa, y que entre ambas se ha detectado flujo genético,
resultado de movimientos migratorios. Pero también es cierto que
ambas muestran una clara diferenciación (Flores et al., 2000;
Bosch et al., 2001), que nosotros también hemos detectado en nues-
tro estudio. Sin embargo, nuestros resultados indican que esas di-
ferencias son mayores al comparar la población actual prieguense
con la norteafricana, que al hacerlo entre la población que vivía en
Priego en los siglos XII- XIII con ésta. Es cierto que, por el momen-
to, carecemos de datos relativos a la composición genética de la
población medieval norteafricana, pero este resultado parece po-
derse explicar de manera coherente por los movimientos migratorios
desde el Norte de Africa durante la dominación musulmana en la
Península Ibérica y las migraciones posteriores en sentido inverso.
Más aún, tal y como apuntamos, el número significativamente su-
perior de linajes subsaharianos en Priego medieval, dos de los cuales
también se han encontrado en el Noroeste de Africa, apoyan tam-
bién la explicación de que su presencia en la Península Ibérica se
debe a la inmigración de población norteafricana en el medievo.
De hecho los registros históricos (Carmona, 1997), recogen los
importantes movimientos poblacionales desde y hacia Priego de
Córdoba que ocurrieron entre los siglos XIII y XVII, por causas polí-
ticas, tales como la revuelta de los mudéjares (población islámica)
y su desplazamiento al Sur mientras se animaba la repoblación cas-
tellana durante el s. XIII, la definitiva reconquista por los cristianos
en el s. XIV, la inestabilidad de las fronteras en los territorios que
quedaron aún bajo dominio islámico durante los siglos XIV y XV, la
conversión forzosa o expulsión de los mudéjares en 1502 y la ex-
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Lám. 2: Gel de agarosa de los productos amplificados
por PCR de un fragmento de 278 pares de bases de la
región HVI del ADN mitocondrial, analizado en las
muestras medievales de Priego. La línea horizontal de
bandas luminosas corresponde a los productos ampli-
ficados. Cada banda es una muestra de un individuo
diferente y la intensidad de la luminosidad se relacio-
na con la cantidad de ADN. A la derecha se muestra
una escala de referencia de tamaños de fragmentos de
ADN, de manera que las bandas de productos amplifi-
cados se sitúan a la altura de la tercera banda de la
escala de referencia, que es la de un fragmento de ADN
de 300 pares de bases. La ausencia de banda en el ter-
cer lugar de la derecha después de la escala correspon-
de a un control negativo de PCR (sin muestra de ADN),
que no muestra amplificación.
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Fig. 1: Gráfico correspondiente a parte de la secuencia de uno de los fragmentos analizados de la región HVI del
ADN mitocondrial en una de las muestras medievales de Priego. Una vez amplificado, el fragmento de ADN es
secuenciado, es decir se lee la sucesión de bases nitrogenadas (A,C,T,G) que lo componen. Este gráfico se construye
con cuatro curvas, una por cada base, representadas aquí de un color distinto. Los picos de cada curva se sitúan en
el lugar de la secuencia de ADN coincidente con la posición de la base correspondiente. En la parte superior de la
figura aparece la lectura de la secuencia.

pulsión definitiva de los moriscos en 1611. Como resultado, la po-
blación actual resulta más divergente de la norteafricana que la de
época almohade.

Un dato curioso es que encontramos linajes africanos del de-
nominado haplogrupo L3 sólo en la población actual de Priego y
en poblaciones bereberes de Túnez, y no en ninguna otra de las
poblaciones consideradas en nuestras comparaciones. La explica-
ción más plausible, pues, es que esos linajes llegaron a Priego en
época más reciente, y en ausencia de otros datos, desde dicho país.

UNA LÍNEA DE INVESTIGACIÓN A EXPLORAR
EN PROFUNDIDAD

Hemos visto cómo un estudio poblacional con ADN antiguo
puede contribuir a comprender mejor la composición genética de
las poblaciones humanas actuales y los cambios ocurridos en el
tiempo, confirmando o refutando hipótesis trazadas a partir de in-
formación de las fuentes históricas o arqueológicas. Nuestra expe-
riencia con este trabajo nos ha permitido poner de manifiesto el
enorme interés de combinar datos genéticos procedentes de distin-
tas épocas para intuir el impacto que las distintas migraciones hu-
manas han tenido en la estructura genética de las poblaciones ac-
tuales. El éxito de nuestro trabajo permite ser optimistas en cuanto
a la posibilidad de continuar esta línea de investigación con mues-
tras humanas de otras cronologías, en especial de aquellas de las
que se carece de información por fuentes escritas. En este sentido
la riqueza arqueológica de Priego de Córdoba y su entorno consti-
tuye un patrimonio de enorme interés para ser explorado con fines
científicos.
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